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中国大豆花叶病抗源和抗性鉴别寄主的鉴定与评价
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摘　要：收集大豆抗大豆花叶病（ＳＭＶ）抗源和鉴别寄主 ４０份，通过接种 Ｃｈｏ和 Ｇｏｏｄｍａｎ划分的抗大豆花叶病毒株

系 ＳＭＶＧ１Ｇ７，了解这些材料对该株系的抗性反应。同时比较了其中部分材料对中国学者划分的 ＳＭＶＳｃ１Ｓｃ１７

株系的抗性反应。结果感病材料无论对 ＳＭＶＧ１Ｇ７株系，还是 ＳＭＶＳｃ１Ｓｃ１７株系均表现感病；但是，齐黄 １、科丰

１、早 １８和 ８１０１等对 ＳＭＶＧ１Ｇ７株系均表现抗病的材料，对 ＳＭＶＳｃ１Ｓｃ１７株系却表现出部分抗病；而另外一些材

料，如：诱变 ３０、徐豆 １、文丰 ５、铁 ６９１５、齐黄 １０和 Ｈａｒｏｓｏｙ等对 ＳＭＶＧ１Ｇ７株系的抗性反应却与北美的鉴别寄主

相同。结果表明：无论是对 ＳＭＶＧ１Ｇ７株系，还是对 ＳＭＶＳｃ１Ｓｃ１７株系，抗病材料的抗性遗传基础是相似的；中国

一些大豆花叶病毒株系的致病力强于国外的株系。因此，结合国外的 ＳＭＶ株系鉴定系统，创建一套统一的 ＳＭＶ株

系鉴定系统是可行的。
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　　大豆花叶病（ＳＭＶ）是一种世界性的大豆病害，

严重影响大豆的产量和外观品质。ＳＭＶ是种传病

害，其再侵染是靠介体—蚜虫的非持久性传播。因

此，目前除了通过防治蚜虫，间接达到减轻大豆花

叶病的危害外，还没有一种有效的防治方法。而选

育抗大豆花叶病的品种是迄今为止公认的最有效
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的防治方法。

选育抗大豆花叶病品种的关键是获得优秀的

抗源亲本。然而，由于不同地区抗性鉴定系统的差

异，导致育种者对一些优秀抗源遗传背景认识的局

限性，很难开展抗性资源的交流、引用。目前除了

中国的几套 ＳＭＶ株系鉴定系统外，还有美国 Ｃｈｏ

和 Ｇｏｏｄｍａｎ的 ＳＭＶＧ１Ｇ７株系鉴定系统和日本田

中等人的 ＳＭＶＡＥ株系鉴定系统［１］
。由于不了解

我国优秀抗源对国外抗性鉴定系统中的 ＳＭＶ株系

的抗性反应，因此很难比较这些抗源与国外抗源的

抗性差异，更谈不上抗源的交流和引用。在美国

Ｍａｒｓｈａｌｌ是一个很好的抗源，引进后并用其作为抗

性亲本配制了杂交组合。在后代的抗性鉴定和选

择中，发现了一些坏死株。然而，在后来成为大豆

品种 “吉林 ２４”的株系选择中却从未发现过坏死

株。吉林２４审定推广后，由于它的无限接荚习性，

使其植株高大、抗逆性强、稳产性好，在吉林省的中

西部很受欢迎。但是在推广过程中，由于坏死株的

出现，给生产造成了一定的损失，致使该品种很快

夭折。显然，了解所用抗源亲本的遗传基础是抗病

育种成败的关键，而抗性鉴定体系是掌握抗源遗传

基础的根本措施。因此，如果在构建全国统一的

ＳＭＶ株系鉴定体系的同时，能够兼顾国外的 ＳＭＶ

株系鉴定体系，即使不能形成一套世界统一的 ＳＭＶ

株系鉴定体系，对抗大豆花叶病育种工作也会有所

帮助和借鉴。该文收集美国、日本和我国的优秀抗

源和鉴别寄主 ４０份，接种美国 Ｃｈｏ和 Ｇｏｏｄｍａｎ的

ＳＭＶＧ１Ｇ７株系［２］
，以了解我国抗源对这套鉴定株

系的抗性反应以及我国抗源与国外一些抗源的抗

性异同性。同时，希望能对正在构建的全国统一的

ＳＭＶ株系鉴定体系提供一定的理论依据。

１　材料与方法

１．１　供试材料

１．１．１　大豆抗源和鉴别寄主　从南京农业大学、

山东省农业科学院、吉林省农业科学院、黑龙江省

农业科学院、辽宁省农业科学院、铁岭市农业科学

院、中国科学院遗传研究所以及美国弗吉尼亚理工

大学、日本农林水产研究中心等，收集大豆抗源和

鉴别寄主４０份（表１）。有些抗源因种子量少，在防

虫网室中扩繁，以保证每份材料有足够的种子。

表 １　大豆抗大豆花叶病（ＳＭＶ）的抗源和鉴别寄主

Ｔａｂｌｅ１　Ｓｏｙｂｅａｎｖａｒｉｅｔｉｅｓａｎｄｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｓｆｏｒｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｓｏｙｂｅａｎｍｏｓａｉｃｖｉｒｕｓ（ＳＭＶ）

抗源和鉴别寄主

ＲｅｓｉｓｔａｎｔＶａｒｉｅｔｉｅｓ＆Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｓ

材料来源

Ｒｅｓｏｕｃｅｓ

南农 １１３８２Ｎａｎｎｏｎｇ１１３８２ 南京农业大学 ＮａｎｊｉｎｇＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

南农 ４９３１Ｎａｎｎｏｎｇ４９３１ 南京农业大学 ＮａｎｊｉｎｇＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

南农 １３３３Ｎａｎｎｏｎｇ１３３３ 南京农业大学 ＮａｎｊｉｎｇＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

Ｌｅｅ６８ 弗吉尼亚洲理工大学 ＶｉｒｇｉｎｉａＰｏｌｙｔｅｃｈｎｉｃＩｎｓｔｉｔｕｔｅ＆ＳｔａｔｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

Ｅｓｓｅｘ 弗吉尼亚洲理工大学 ＶｉｒｇｉｎｉａＰｏｌｙｔｅｃｈｎｉｃＩｎｓｔｉｔｕｔｅ＆ＳｔａｔｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

合丰 ２５Ｈｅｆｅｎｇ２５ 黑龙江省农业科学院 ＨｅｉｌｏｎｇｊｉａｎｇＡｃａｄｅｍｙｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ

ＰＩ５０７３８９ 弗吉尼亚洲理工大学 ＶｉｒｇｉｎｉａＰｏｌｙｔｅｃｈｎｉｃＩｎｓｔｉｔｕｔｅ＆ＳｔａｔｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

合丰 ２３Ｈｅｆｅｎｇ２３ 黑龙江省农业科学院 ＨｅｉｌｏｎｇｊｉａｎｇＡｃａｄｅｍｙｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ

铁 ６９１５Ｔｉｅ６９１５ 铁岭市农业科学院 ＴｉｅｌｉｎｇＡｃａｄｅｍｙｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ

齐黄 １０Ｑｉｈｕａｎｇ１０ 山东省农业科学院 ＳｈａｎｄｏｎｇＡｃａｄｅｍｙｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ

科系 ８Ｋｅｘｉ８ 中国科学院遗传研究所 ＴｈｅＩｎｓｔｉｔｕｔｅｏｆＧｅｎｏｍｉｃＲｅｓｅａｒｃｈ，ＣＡＡＳ

十胜长叶 Ｓｈｉｓｈｅｎｇｃｈａｎｇｙｅ 日本农林水产研究中心 ＪａｐａｎＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＲｅｓｅａｒｃｈＣｅｎｔｒｅｏｆＡｇｒｉｃ．Ｓｃｉ．

奥雨 １３Ａｕｙｕ１３ 日本农林水产研究中心 ＪａｐａｎＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＲｅｓｅａｒｃｈＣｅｎｔｒｅｏｆＡｇｒｉｃ．Ｓｃｉ．

白豆 Ｂａｉｄｏｕ 日本农林水产研究中心 ＪａｐａｎＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＲｅｓｅａｒｃｈＣｅｎｔｒｅｏｆＡｇｒｉｃ．Ｓｃｉ．

Ｒａｉｄｅｎ 弗吉尼亚洲理工大学 ＶｉｒｇｉｎｉａＰｏｌｙｔｅｃｈｎｉｃＩｎｓｔｉｔｕｔｅ＆ＳｔａｔｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

Ｏｄｇｅｎ 弗吉尼亚洲理工大学 ＶｉｒｇｉｎｉａＰｏｌｙｔｅｃｈｎｉｃＩｎｓｔｉｔｕｔｅ＆ＳｔａｔｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

Ｋｗａｎｇｇｙｏ 弗吉尼亚洲理工大学 ＶｉｒｇｉｎｉａＰｏｌｙｔｅｃｈｎｉｃＩｎｓｔｉｔｕｔｅ＆ＳｔａｔｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

文丰 ５Ｗｅｎｆｅｎｇ５ 山东省农业科学院 ＳｈａｎｄｏｎｇＡｃａｄｅｍｙｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ

徐豆 １Ｘｕｄｏｕ１ 山东省农业科学院 ＳｈａｎｄｏｎｇＡｃａｄｅｍｙｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ

诱变 ３０Ｙｏｕｂｉａｎ３０ 中国科学院遗传研究所 ＴｈｅＩｎｓｔｉｔｕｔｅｏｆＧｅｎｏｍｉｃＲｅｓｅａｒｃｈ，ＣＡＡＳ
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（续表 １）

抗源和鉴别寄主

ＲｅｓｉｓｔａｎｔＶａｒｉｅｔｉｅｓ＆Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｓ

材料来源

Ｒｅｓｏｕｃｅｓ

Ｙｏｒｋ 弗吉尼亚洲理工大学 ＶｉｒｇｉｎｉａＰｏｌｙｔｅｃｈｎｉｃＩｎｓｔｉｔｕｔｅ＆ＳｔａｔｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

Ｈａｒｏｓｏｙ 弗吉尼亚洲理工大学 ＶｉｒｇｉｎｉａＰｏｌｙｔｅｃｈｎｉｃＩｎｓｔｉｔｕｔｅ＆ＳｔａｔｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

辽 ８１５０１７Ｌｉａｏ８１５０１７ 辽宁省农业科学院 ＬｉａｏｎｉｎｇＡｃａｄｅｍｙｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ

Ｌ２９ Ｌ２９ 弗吉尼亚洲理工大学 ＶｉｒｇｉｎｉａＰｏｌｙｔｅｃｈｎｉｃＩｎｓｔｉｔｕｔｅ＆ＳｔａｔｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

齐黄 １Ｑｉｈｕａｎｇ１ 山东省农业科学院 ＳｈａｎｄｏｎｇＡｃａｄｅｍｙｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ

大白麻 Ｄａｂａｉｍａ 吉林省农业科学院 ＪｉｌｉｎＡｃａｄｅｍｙｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ

齐黄 ２２Ｑｉｈｕａｎｇ２２ 山东省农业科学院 ＳｈａｎｄｏｎｇＡｃａｄｅｍｙｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ

鲁豆 ４Ｌｕｄｏｕ４ 山东省农业科学院 ＳｈａｎｄｏｎｇＡｃａｄｅｍｙｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ

科丰 １Ｋｅｆｅｎｇ１ 中国科学院遗传研究所 ＴｈｅＩｎｓｔｉｔｕｔｅｏｆＧｅｎｏｍｉｃＲｅｓｅａｒｃｈ，ＣＡＡＳ

早 １８Ｚａｏ１８ 中国科学院遗传研究所 ＴｈｅＩｎｓｔｉｔｕｔｅｏｆＧｅｎｏｍｉｃＲｅｓｅａｒｃｈ，ＣＡＡＳ

８１０１ 中国科学院遗传研究所 ＴｈｅＩｎｓｔｉｔｕｔｅｏｆＧｅｎｏｍｉｃＲｅｓｅａｒｃｈ，ＣＡＡＳ

公交 ８８ＲＤ２０２Ｇｏｎｇｊｉａｏ８８ＲＤ２０２ 吉林省农业科学院 ＪｉｌｉｎＡｃａｄｅｍｙｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ

灌水铁荚青 Ｇｕａｎｓｈｕｉｔｉｅｊｉａｑｉｎｇ 吉林省农业科学院 ＪｉｌｉｎＡｃａｄｅｍｙｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ

山东 ８４０３７Ｓｈａｎｄｏｎｇ８４０３７ 山东省农业科学院 ＳｈａｎｄｏｎｇＡｃａｄｅｍｙｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ

鲁豆 １０Ｌｕｄｏｕ１０ 山东省农业科学院 ＳｈａｎｄｏｎｇＡｃａｄｅｍｙｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ

哈 ８８７７０４Ｈａ８８７７０４ 黑龙江省农业科学院 ＨｅｉｌｏｎｇｊｉａｎｇＡｃａｄｅｍｙｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ

Ｓｕｗｅｏｎ９７ 弗吉尼亚洲理工大学 ＶｉｒｇｉｎｉａＰｏｌｙｔｅｃｈｎｉｃＩｎｓｔｉｔｕｔｅ＆ＳｔａｔｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

ＰＩ４８６３５５ 弗吉尼亚洲理工大学 ＶｉｒｇｉｎｉａＰｏｌｙｔｅｃｈｎｉｃＩｎｓｔｉｔｕｔｅ＆ＳｔａｔｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

Ｖ９４５１５２ 弗吉尼亚洲理工大学 ＶｉｒｇｉｎｉａＰｏｌｙｔｅｃｈｎｉｃＩｎｓｔｉｔｕｔｅ＆ＳｔａｔｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

ＰＩ９６９８３ 弗吉尼亚洲理工大学 ＶｉｒｇｉｎｉａＰｏｌｙｔｅｃｈｎｉｃＩｎｓｔｉｔｕｔｅ＆ＳｔａｔｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

　　该试验中用的鉴别寄主。Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｓｕｓｅｄｉｎｔｈｅｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ．

１．１．２　ＳＭＶ株系　Ｃｈｏ和 Ｇｏｏｄｍａｎ的 ＳＭＶＧ１Ｇ７

株系由弗吉尼亚理工大学植物病理、植物生理和种

子科学系提供。ＳＭＶＧ１Ｇ３株系在大豆品种 Ｌｅｅ

６８上繁殖；ＳＭＶＧ５Ｇ７株系在大豆品种 Ｙｏｒｋ上繁

殖。同时种植鉴别寄主 Ｌｅｅ６８、Ｅｓｓｅｘ、Ｙｏｒｋ、ＰＩ

９６９８３、ＰＩ５０７３８９、Ｖ９４５１５２和 Ｌ２９（表１、２中划

号者）。接种液配制之前，将繁殖在 Ｌｅｅ６８和 Ｙｏｒｋ

上的 ＳＭＶＧ１Ｇ７株系分别接种到该套鉴别寄主上。

发病显症后，观察这些株系的抗、感反应是否与扩

繁前的相一致。以确保接种各个株系的纯度和试

验结果的准确性。

１．２　试验方法

所有试验材料在温室中分４批盆播，每１０份材

料一批。每份材料播 ２４盆，每盆中播 １２～１５粒种

子。真叶展开后去掉劣株，每盆留苗 ８～１０株。采

用人工摩擦接种法接种
［３］
。每份试验材料分别接

种 ＳＭＶＧ１Ｇ３和 ＳＭＶＧ５Ｇ７株系，每个株系接种４

盆，３０株以上。每批均将 ＳＭＶＧ１Ｇ３和 ＳＭＶＧ５

Ｇ７株系分别接种到鉴别寄主Ｌｅｅ６８、Ｅｓｓｅｘ、Ｙｏｒｋ、ＰＩ

９６９８３、ＰＩ５０７３８９、Ｖ９４５１５２和 Ｌ２９上作为对照。

温室温度保持在 ２０～３０℃之间。接种液的制备参

考 Ｒｏａｎｅ等的方法［３］
。

１．３　症状调查和数据统计

接种后每隔８ｄ调查１次发病症状，共计调查４

次。最后统计调查结果，分析各试验材料对各个

ＳＭＶ株系的抗、感反应。无症状反应或者仅在接种

叶上出现坏死斑为抗病（Ｒ）；典型的花叶症状反应

为感病（Ｓ）；系统枯斑或顶枯为坏死（Ｎ）。

对症状表现不典型的植株以及绝大多数植株

表现抗病、仅有２～３株表现感病的植株取样，另外

对每份材料随机挑选 ５株有症状和无症状的植株

取样，进行酶联免疫吸附试验（ＥＬＩＳＡ）［４］，阴性反应

为抗病。绝大多数材料表现为全感、全抗、抗或坏

死。只有个别品种，如铁６９１５接种 ＳＭＶＧ１株系时

３５株中有 ４株表现感病，接种 ＳＭＶＧ２株系时 ３２

株中有２株感病，ＥＬＩＳＡ检测仍然表现阳性。对这

样的材料，将其归类为抗病（表 ２）。对抗和坏死株

同时存在的材料，抗病株占大多数，仅有少数坏死

株的材料归为抗病；反之，坏死株占大多数，抗病株

仅有几株的材料归为坏死。没有发现抗病和坏死

各占一半的材料。另外，合丰２５接种 ＳＭＶＧ１、Ｇ２、

Ｇ５和 Ｇ６株系，ＰＩ５０７３８９接种 ＳＭＶＧ２和 Ｇ５株系

后，开始表现坏死症状，以后逐步发展为感病的花

叶症状（表２）。
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表 ２　大豆抗源和鉴别寄主对 ＳＭＶＧ１Ｇ７株系的抗性反应

Ｔａｂｌｅ２　ＲｅｓｉｓｔａｎｃｅｒｅａｃｔｉｏｎｏｆｓｏｙｂｅａｎｖａｒｉｅｔｉｅｓａｎｄｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｓｔｏＳＭＶＧ１Ｇ７Ｓｔｒａｉｎｓ

大豆品种和鉴别寄主

Ｓｏｙｂｅａｎｖａｒｉｅｔｉｅｓａｎｄｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｓ

大豆花叶病毒株系 Ｇ１Ｇ７（Ｃｈｏ和 Ｇｏｏｄｍａｎ）

ＳｏｙｂｅａｎｍｏｓａｉｃｖｉｒｕｓｓｔｒａｉｎｓｆｒｏｍＧ１ｔｏＧ７（ＣｈｏａｎｄＧｏｏｄｍａｎ）

ＳＭＶＧ１ ＳＭＶＧ２ ＳＭＶＧ３ ＳＭＶＧ５ ＳＭＶＧ６ ＳＭＶＧ７

南农 １１３８２Ｎａｎｎｏｎｇ１１３８２ Ｓ ～ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ

南农 ４９３１Ｎａｎｎｏｎｇ４９３１ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ

南农 １３３３Ｎａｎｎｏｎｇ１３３３ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ

Ｌｅｅ６８ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ

Ｅｓｓｅｘ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ

合丰 ２５Ｈｅｆｅｎｇ２５ ＮＳ ＮＳ Ｓ ＮＳ ＮＳ Ｓ

ＰＩ５０７３８９ Ｎ ＮＳ Ｓ ＮＳ Ｎ Ｓ

合丰 ２３Ｈｅｆｅｎｇ２３ Ｓ Ｓ Ｓ Ｎ Ｓ Ｓ

铁 ６９１５Ｔｉｅ６９１５ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｎ Ｓ

齐黄 １０Ｑｉｈｕａｎｇ１０ Ｎ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ

科系 ８Ｋｅｘｉ８ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ

十胜长叶 Ｓｈｉｓｈｅｎｇｃｈａｎｇｙｅ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｎ

奥雨 １３Ａｕｙｕ１３ Ｒ Ｒ Ｒ Ｎ Ｎ Ｒ

白豆 Ｂａｉｄｏｕ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ

Ｒａｉｄｅｎ Ｒ Ｒ Ｒ Ｎ Ｎ Ｒ

Ｏｄｇｅｎ Ｒ Ｒ Ｎ Ｒ Ｒ Ｎ

Ｋｗａｎｇｇｙｏ Ｒ Ｒ Ｒ Ｎ Ｎ Ｎ

文丰 ５Ｗｅｎｆｅｎｇ５ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ

徐豆 １Ｘｕｄｏｕ１ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ

诱变 ３０Ｙｏｕｂｉａｎ３０ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ

Ｙｏｒｋ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ

Ｈａｒｏｓｏｙ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ

辽 ８１５０１７Ｌｉａｏ８１５０１７ Ｓ ～ Ｓ ～ ～ Ｒ

Ｌ２９ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ

齐黄 １Ｑｉｈｕａｎｇ１ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

大白麻 Ｄａｂａｉｍａ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

齐黄 ２２Ｑｉｈｕａｎｇ２２ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

鲁豆 ４Ｌｕｄｏｕ４ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

科丰 １Ｋｅｆｅｎｇ１ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

早 １８Ｚａｏ１８ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

８１０１ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

公交 ８８ＲＤ２０２Ｇｏｎｇｊｉａｏ８８ＲＤ２０２ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

灌水铁荚青 Ｇｕａｎｓｈｕｉｔｉｅｊｉａｑｉｎｇ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

山东 ８４０３７Ｓｈａｎｄｏｎｇ８４０３７ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

鲁豆 １０Ｌｕｄｏｕ１０ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

哈 ８８７７０４Ｈａ８８７７０４ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

Ｓｕｗｅｏｎ９７ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

ＰＩ４８６３５５ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

Ｖ９４５１５２ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

ＰＩ９６９８３ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｎ

　　该试验中用的鉴定寄主 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔａｉｌｓｕｓｅｄｉｎｔｈｅｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ．
Ｒ：无症状或仅在接种叶上出现坏死斑；Ｓｙｍｐｔｏｍｌｅｓｓｏｒｌｏｃａｌｎｅｃｒｏｔｉｃｌｅｓｉｏｎｓｏｎｔｈｅｉｎｏｃｕｌａｔｅｄｌｅａｖｅｓ；

Ｎ：系统坏死或顶枯；Ｓｙｓｔｅｍｉｃｌｏｃａｌｎｅｃｒｏｓｉｓｏｒｓｔｅｍｔｉｐｎｅｃｒｏｓｉｓ；

Ｓ：典型的花叶症状 Ｔｙｐｉｃａｌｍｏｓａｉｃ．

　　无接种鉴定 Ｎｏｎｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ．
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２　结果与分析

２．１　参试抗源和鉴别寄主对 ＳＭＶＧ１Ｇ７株系的抗
性反应

４０份参试材料对Ｃｈｏ和Ｇｏｏｄｍａｎ的ＳＭＶＧ１～
Ｇ３和 ＳＭＶＧ５～Ｇ７株系的抗性反应见表 ２。显然，
在中国的 ＳＭＶ株系鉴定体系中用作感病的寄主，如
南农１１３８２、南农 ４９３１和南农 １３３３与 Ｌｅｅ６８和
Ｅｓｓｅｘ（在 Ｃｈｏ和 Ｇｏｏｄｍａｎ的 ＳＭＶ株系鉴定系统中
为感病寄主）一样对 ＳＭＶＧ１Ｇ３和 ＳＭＶＧ５Ｇ７株
系也表现感病。经常使用的一些抗源或鉴别寄主，

如齐黄１、鲁豆４和科丰１等对 ＳＭＶＧ１Ｇ３和 ＳＭＶ
Ｇ５Ｇ７株系均表现抗病。这与北美的抗 源 ＰＩ
４８６３５５、Ｓｕｗｅｎ９７和 Ｖ９４５１５２等一致。而另外一
些经常使用的抗源和鉴别寄主，如诱变 ３０、徐豆 １、
文丰５、铁６９１５、齐黄 １０和 Ｈａｒｏｓｏｙ等对 ＳＭＶＧ１
Ｇ３和 ＳＭＶＧ５Ｇ７株系的抗性反应却与北美的鉴别
寄主或Ｙｏｒｋ相同，或Ｒａｉｄｅｎ相同，或Ｌ２９相同。这
表明我国所应用的抗源和鉴别寄主与 Ｃｈｏ和 Ｇｏｏｄ
ｍａｎ使用的鉴别寄主以及一些北美常用抗源的遗传
基础有很大的相同性。而 Ｃｈｏ和 Ｇｏｏｄｍａｎ的这套
抗性鉴别寄主对我国统一抗性鉴定体系的建立也

有很好的借鉴之处。

２．２　参试抗源和鉴别寄主对 ＳＭＶＳｃ１Ｓｃ１７株系
的抗性反应

根据王修强、杨雅麟 、王延伟、郭东权及战勇等

的研究结果
［５９］
，将部分参试材料对中国 ＳＭＶ株系

Ｓｃ１Ｓｃ１７的抗性反应进行了归纳（表 ３），其中划
 号者为 ＳＭＶＳｃ１Ｓｃ１７株系鉴定系统中的鉴别寄
主。显然，感病的鉴别寄主，如南农 １１３８２、南农
４９３１和南农 １３３３等对接种的 ＳＭＶＳｃ１Ｓｃ１７株
系仍然表现感病。但是，对 Ｃｈｏ和 Ｇｏｏｄｍａｎ的 ＳＭＶ
Ｇ１Ｇ３和 ＳＭＶＧ５Ｇ７株系均表现抗病的抗源和鉴
别寄主，如齐黄 １、齐黄 ２２、科丰 １、早熟 １８和 ８１０１
等对中国 ＳＭＶ株系 Ｓｃ１Ｓｃ１７却没有表现出全部
抗病。虽然齐黄 ２２对接种的 ＳＭＶ株系 Ｓｃ１Ｓｃ１７
均表现抗病，但是该品种没有接种 ＳＭＶＳｃ９、Ｓｃ１０、
Ｓｃ１４和 Ｓｃ１５株系，所以不清楚该品种对这几个株
系的抗性反应。

同样的抗源对北美 Ｃｈｏ和 Ｇｏｏｄｍａｎ划分的
ＳＭＶ株系表现全部抗性反应，而对我国的 ＳＭＶＳｃ１
Ｓｃ１７株系却表现部分抗性反应。这表明，由于我
国大豆种植地域比较辽阔，因此大豆花叶病在与大

豆的共同生存中就会分划出更多的株系，这些株系

的致病力会有所差异，而有些株系的致病力会比较

强。这与许志刚等的报道相吻合
［１０］
。

表 ３　大豆抗源和鉴别寄主对 ＳＭＶＳｃ１Ｓｃ１７株系的抗性反应

Ｔａｂｌｅ３　ＲｅｓｉｓｔａｎｃｅｒｅａｃｔｉｏｎｏｆｓｏｙｂｅａｎｖａｒｉｅｔｉｅｓａｎｄｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｓｔｏＳＭＶＳｃ１Ｓｃ１７Ｓｔｒａｉｎｓ

大豆品种和鉴别寄主

Ｓｏｙｂｅａｎｖａｒｉｅｔｉｅｓａｎｄｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｓ

大豆花叶病毒株系 Ｓｃ１Ｓｃ１７（中国）

ＳｏｙｂｅａｎｍｏｓａｉｃｖｉｒｕｓｓｔｒａｉｎｓｆｒｏｍＳｃ１ｔｏＳｃ１７（Ｃｈｉｎａ）

Ｓｃ１ Ｓｃ２ Ｓｃ３ Ｓｃ４ Ｓｃ５ Ｓｃ６ Ｓｃ７ Ｓｃ８ Ｓｃ９ Ｓｃ１０Ｓｃ１１Ｓｃ１２Ｓｃ１３Ｓｃ１４Ｓｃ１５Ｓｃ１６Ｓｃ１７

南农 １１３８２ Ｎａｎｎｏｎｇ１１３８２ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ

南农 ４９３１Ｎａｎｎｏｎｇ４９３１ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ

合丰 ２５ Ｈｅｆｅｎｇ２５ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ

科系 ８Ｋｅｘｉ８ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ

Ｏｄｇｅｎ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ

Ｋｗａｎｇｇｙｏ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｎ／Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｎ

文丰 ５ Ｗｅｎｆｅｎｇ５ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ

徐豆 １Ｘｕｄｏｕ１ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ

诱变 ３０ Ｙｏｕｂｉａｎ３０ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ

齐黄 １Ｑｉｈｕａｎｇ１ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ

大白麻 Ｄａｂａｉｍａ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

齐黄 ２２ Ｑｉｈｕａｎｇ２２ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

科丰 １ Ｋｅｆｅｎｇ１ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ

早 １８ Ｚａｏ１８ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ

８１０１ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ

鲁豆 １０Ｌｕｄｏｕ１０ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ

　　ＳＭＶＳｃ１Ｓｃ１７鉴定系统中的鉴别寄主。ＤｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｓｉｎｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｓｙｓｔｅｍｏｆＳＭＶＳｃ１Ｓｃ１７．
 Ｒ：无症状或仅在接种叶上出现坏死斑；Ｓｙｍｐｔｏｍｌｅｓｓｏｒｌｏｃａｌｎｅｃｒｏｔｉｃｌｅｓｉｏｎｓｏｎｔｈｅｉｎｏｃｕｌａｔｅｄｌｅａｖｅｓ；

Ｎ：系统坏死或顶枯；Ｓｙｓｔｅｍｉｃｌｏｃａｌｎｅｃｒｏｓｉｓｏｒｓｔｅｍｔｉｐｎｅｃｒｏｓｉｓ；

Ｓ：典型的花叶症状。Ｔｙｐｉｃａｌｍｏｓａｉｃ．
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３　讨论

３．１　优秀抗源的交流、引进和利用
抗病育种的关键是拥有优秀的抗源材料，而抗

源材料的交流和引进是育种者获得抗源的主要途

径之一。对大豆花叶病来说，由于各地的 ＳＭＶ株系
划分体系的不一致，致使不同划分体系的 ＳＭＶ株系
之间的致病力异同性不清楚；又由于 ＳＭＶ株系与大
豆品种之间互作的特异关系，导致抗源材料在交

流，引进和利用上存在很大的难度。该文鉴定的抗

源就存在这样的问题，例如，齐黄 １，齐黄 ２２，科丰 １
和早熟１８等，是我国各地选育出的优秀抗病品种，
但是并没有表现出抗所有 ＳＭＶＳｃ１Ｓｃ１７株系。
这就告诫我们在引进抗源时一定要慎重，首先，要

清楚抗源引入地区 ＳＭＶ株系的分布情况，明确该地
区都有哪些 ＳＭＶ株系存在，哪些是强毒株系，哪些
是主要流行株系；其次，了解引入抗源是否具有对

该地区存在株系，尤其是强毒株系和主要流行株系

的抗病性；再者还要知道引入抗源的抗性遗传基

础，其抗性是由单基因控制，还是由几个基因控制。

一般来说，具有多个基因控制的抗性要更稳定些。

大豆品种和ＳＭＶ株系之间是一种相辅相成的关系。
单一的、针对流行株系的抗源的长期应用，虽然控

制了流行株系的蔓延，然而在流行株系得到控制的

同时，弱势株系就会发展，逐渐成为流行株系。而

抗病育种是需要较长时间的，一般 ７～１０ａ。因此，
当新的抗病品种推广时，由于流行株系的变化，抗

性不会持续很长时间。所以，必须引用含有不同抗

性基因的、抗不同 ＳＭＶ株系的抗源作亲本来选育抗
病品种，并且间隔性的推广，以控制大豆花叶病的

猖獗发生。

３．２　ＳＭＶ株系划分体系
不考虑美国和日本等国家的 ＳＭＶ株系划分系

统，仅我国就有江苏、东北、湖北、山东和黄淮及长

江中下游等５套 ＳＭＶ株系鉴定体系［１］
。这些体系

区域性强、实用，为各地区的抗大豆花叶病育种起

到了很大的作用。然而，也正是这些鉴定体系的区

域性的局限，阻碍了地理远源的抗病亲本的交流和

引用，以及一些适应性好的优秀抗病品种的跨区推

广。因此，各地区一旦确定引用外来抗病种质，就

必须进行大量的抗性鉴定、筛选及抗性遗传研究等

前期工作。不仅浪费了人力和物力，更主要的是推

迟了抗性品种的选育和推广年限。据报道，在国家

自然科学基金的资助下，由南京农业大学牵头构建

的全国统一的 ＳＭＶ株系鉴定体系已具雏形［１１１５］
，

通过进一步的完善和推广，将逐步取代各地的鉴定

系统，在大豆育种研究和生产上发挥作用。

目前，一些大的种子公司已经将他们的作物品

种推广到了世界各地，比如：玉米。虽然大豆和玉

米不同，由于其自身的种性，制约了它的广泛适应

性。但是，随着科学技术的发展，大豆品种的适应

性会逐步拓宽。如目前开展的大豆产量 ＱＴＬ的异
地表达研究，跨大陆间的品种选育

［１６、１７］
以及大豆种

质资源的国际间交流等。因此，如果在创建全国统

一的 ＳＭＶ株系鉴定体系的同时，兼顾国外的 ＳＭＶ
株系鉴定体系，对他们的 ＳＭＶ株系和鉴别寄主进行
一些鉴定和比较，从中发现一些共性的联系。即使

目前还不能构建全球统一的 ＳＭＶ株系鉴定系统，但
是对我国统一的 ＳＭＶ株系鉴定系统的补充和完善
也是很有帮助的。试想如果已经清楚了国外 ＳＭＶ
株系与我国统一的 ＳＭＶ株系鉴定体系中的 ＳＭＶ株
系的异同关系，一旦要引进外国抗源，只要清楚了

引入抗源对国外 ＳＭＶ株系的反应，就会很容易的掌
握这些抗源的遗传基础，并加以利用。从而免去了

大量的抗性鉴定和遗传研究工作。

目前，许多学者们对 ＳＭＶ株系划分进行了大量
的分子水平上的研究。例如，对植物病毒 ＣＰ基因
的扩增产物进行的测序，比较核苷酸和氨基酸序列

的同源性等，并且已经证明不同株系的本质区别反

映在 ＲＮＡ碱基序列上，通过比较不同株系的 ＲＮＡ
碱基序列或所编码的蛋白质的氨基酸序列的同源

性的差别就可精确的鉴别株系
［１８２１］

。但是，这一同

源性差别的阈值却不易确定。因此，如何将序列同

源性比较应用于株系的划分目前还没有一个可行

的方法
［２２］
。

可见，利用鉴别寄主进行 ＳＭＶ株系鉴定仍然是
一个有效的方法。所以，兼顾国外的抗性鉴定系统

建立一个全国，乃至全球统一的 ＳＭＶ株系鉴定体系
是很有意义的。由于这套鉴定系统可以摒弃一些

多余的或重复的鉴别寄主和株系，简化了它们之间

的互作反应，从而对将来分子水平的ＳＭＶ株系划分
系统的构建也会有所借鉴。

３．３　抗源和鉴别寄主的遗传基础研究
迄今为止我国已对许多抗源和鉴别寄主进行

了遗传研究。王永军、王修强、战勇、郭东权等
［１１１４］

对科丰 １的研究表明，该品种对 ＳＭＶ株系 Ｓａ、Ｎ１、
Ｎ３、Ｓｃ７、Ｓｃ８、Ｓｃ９和 Ｓｃ１３的抗性均受 １对显性基因
控制，分别为 Ｒｓａ、Ｒｎ１、Ｒｎ３、Ｒｓｃ７、Ｒｓｃ８、Ｒｓｃ９和
Ｒｓｃ１３。李海朝等［１５］

对邳县茶豆、大白麻、齐黄 ２２、
诱变３０、ＰＩ９６９８３和 Ｋｗａｎｇｇｙｏ等的研究表明，它们
对 ＳＭＶＳｃ１１株系的抗性也是由 １对显性基因控制
的。另外，陈怡，孙志强，廖林和栾晓燕等

［２３２６］
利用

当地的 ＳＭＶ株系鉴定系统对一些优秀抗源进行的
遗传研究表明，抗性或由 １对显性基因控制或由 １
对隐性基因控制或由２对互补基因控制。

与此同时，一些学者还利用 Ｃｈｏ和 Ｇｏｏｄｍａｎ的
ＳＭＶ株系鉴定系统对一些中国优秀抗源和鉴别寄



９８８　　 大 豆 科 学 ６期

主进行了抗性遗传研究。王义等
［２７］
研究了徐豆 １、

大白麻、科丰 １和丰收黄等 ４个品种对 ＳＭＶＧ１株
系的抗性反应，结果表明均由 １对显性基因控制。
丰收黄的抗性基因为 Ｒｓｖ１，而徐豆１、大白麻和科丰
１的抗性基因不在 Ｒｓｖ１位点上。郑翠明等［２８］

研究

了 Ｊ０５对 ＳＭＶＧ１和 Ｇ７株系的抗性反应，结果表
明，Ｊ０５对 ＳＭＶＧ１和 Ｇ７株系的抗性反应是由２对
显性基因 Ｒｓｖ１和 Ｒｓｖ３控制的。廖林等［２９３０］

研究了

早１８和８１０１对 ＳＭＶＧ１和 Ｇ７株系的抗性反应，其
结果表明早１８也含有 ２个抗性基因 Ｒｓｖ１和 Ｒｓｖ３，
与 Ｊ０５不同的是早１８含有的抗性基因 Ｒｓｖ１是该位
点的等位基因 Ｒｓｖ１ｙ。而 ８１０１对 ＳＭＶＧ１和 Ｇ７株
系的抗性却是由３对显性基因 Ｒｓｖ１、Ｒｓｖ３和 Ｒｓｖ４控
制的。

目前，中、外学者已发现了 １０个抗性基因。其
中 Ｒｓａ、Ｒｎ１、Ｒｎ３、Ｒｓｃ７、Ｒｓｃ８、Ｒｓｃ９和 Ｒｓｃ１３等７个抗
性基因是利用ＳＭＶＳｃ１Ｓｃ１７和ＳＭＶ１３株系划分
系统鉴定和命名的，并且这些基因均位于 Ｎ８Ｄ１ｂ＋
Ｗ连锁群上［１１１５］

。而 Ｒｓｖ１、Ｒｓｖ３和 Ｒｓｖ４基因是利
用 ＳＭＶＧ１Ｇ７株系划分系统鉴定和命名的［３１３５］

，现

已研究表明 Ｒｓｖ１基因位于 Ｆ连锁群上［３６、３７］
，Ｒｓｖ３

基因位于 Ｂ２连锁群上［３７、３８］
，Ｒｓｖ４基因位于 Ｄ１ｂ连

锁群上
［３５］
。然而，由于所用的 ＳＭＶ株系划分系统

以及基因标记技术的不同，即使已定位于同一个连

锁群上的抗性基因，也很难了解和比较它们的异

同。可见，这进一步强调了在构建全国统一的 ＳＭＶ
株系鉴定系统的同时，兼顾国外 ＳＭＶ株系鉴定系统
的重要性。

作者对同一抗源接种来自不同 ＳＭＶ株系鉴定
系统的 ＳＭＶ株系进行了比较。王勇军、李海朝
等

［１１１５］
将科丰１和大白麻接种了 ＳＭＶＳｃ１Ｓｃ１７株

系鉴定系统中的一些株系的结果表明，这 ２个品种
对这些株系的抗性是由 １对显性基因控制的。而
王义等

［２７］
将这２个抗源接种了 ＳＭＶＧ１Ｇ７株系鉴

定系统中的 ＳＭＶＧ１株系，结果抗性也是由 １对显
性基因控制的。这进一步证明无论接种 Ｃｈｏ和
Ｇｏｏｄｍａｎ划分的 ＳＭＶＧ１Ｇ７株系，还是接种中国学
者划分的 ＳＭＶＳｃ１Ｓｃ１７株系，抗源和鉴别寄主的抗
性遗传基础是相似的。另外，该试验鉴定的 ４０份
抗源和鉴别寄主几乎包括了所有上述已进行抗性

遗传研究的抗源和 ＳＭＶＳｃ１Ｓｃ１７株系鉴定系统
中的鉴别寄主。就是说，我们已经清楚了这些抗源

和鉴别寄主对 Ｃｈｏ和 Ｇｏｏｄｍａｎ的 ＳＭＶ株系划分系
统中的 ＳＭＶＧ１Ｇ７株系的抗性反应。如果在构建
统一的 ＳＭＶ株系鉴定系统的同时，参考这些数据，
必要时引进 Ｃｈｏ和 Ｇｏｏｄｍａｎ的这套 ＳＭＶ株系鉴定
系统，就会创建一套应用意义更大的 ＳＭＶ株系划分
系统。

国外已发现的 ３个抗 ＳＭＶ基因 Ｒｓｖ１、Ｒｓｖ３和

Ｒｓｖ４均在中国品种上得到认证。而且一些抗源的
血缘分析表明，这几个抗性基因有可能源于中国祖

先品种
［３０］
。因此，结合国外抗 ＳＭＶ株系鉴定体系，

建立一个统一的 ＳＭＶ株系划分系统不仅对抗源的
交流和利用有益处，同时对了解抗源基因是否始于

中国也是很有意义的。
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