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摘要　大豆花叶病毒病是大豆主要病害之一 ,国内外还没有统一的 SMV 株系划分体系 ,各地分别

采用一套不同的鉴别品种对当地 SMV 进行株系划分。美国已鉴定并命名了对 SMV 4个不同位

点的抗性基因 Rsv1-Rsv4 ,多数研究认为 ,大豆对 SMV 不同株系的抗侵染分别由 1对显性基因

控制 。据报道 ,分别对 6个株系的抗性基因 Ra 、Rsc7 、Rsc8 、Rsc9 、Rn1 、Rn3相互连锁 ,位于 N8-

(D1b+W)连锁群上;大豆对 SMV 的抗病 、坏死以及花叶三类症状由一组复等位基因控制;大豆不

仅存在对 SMV的抗侵染 ,而且存在抗扩展 ,抗扩展由一对加性主基因和加性-显性多基因共同控

制;国内利用杂交或回交方法 ,培育出齐黄 22 、汾豆 60等一批抗病品种 。
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　　大豆在生长发育过程中受到多种病毒的侵染 ,

其中主要有大豆花叶病毒 、菜豆豆荚班驳病毒 、烟草

环斑病毒 、花生斑驳病毒 、菜豆黄化花叶病毒以及黄

瓜花叶病毒。而大豆花叶病毒是众多大豆病害中影

响最大 、地域分布最广的病毒病害 。它严重影响大

豆产量和外观品质。很久以前 ,人们便开始对大豆

花叶病毒的研究 ,在大豆花叶病毒的分类 、理化性

质 、株系划分体系 、流行规律及其影响因素 、抗源筛

选 、抗侵染遗传及其抗病品种选育等方面作了大量

研究 ,近几年在抗侵染和症状反应的遗传方式及其

抗性基因分子标记和定位 、抗扩展的表现 、鉴定方法

及其遗传方式等方面的研究取得显著进展。现就近

期研究进展做一综述 。

1　SM V 的性质 、寄主范围及在大豆上
的症状

大豆花叶病毒(Soybean Mosaic Virus , SMV)

从病毒分类学上属于马铃薯 Y 病毒科 ,带毒种子长

出的病苗为 SMV 流行的初侵染源 ,蚜虫以非持久

方式传播造成再侵染。

大豆蚜是传播 SMV 的主要介体 ,其它还有豆

蚜 、桃蚜 、茄无网蚜 、棉蚜 、萝卜蚜 、禾谷缢管蚜 、玉米

蚜等。介体蚜虫得毒时间为 30 ～ 60s 的传毒效率

高 ,以 40 ～ 50s最高 。蚜虫传播距离多在 2 ～ 10m ,

很少超过 15m 。

SMV 寄主范围较窄 ,但因毒株不同而有差异 ,

致病性强的株系则相对较宽 。多数毒株只系统侵染

大豆 ,某些株系可侵染部分豆科植物 。在某些扁豆

和菜豆品种上呈局部坏死斑 ,一般不侵染绿豆 、豌

豆 、豇豆和蚕豆。

大豆花叶病毒在植株上的症状主要有花叶和坏
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死两大类 ,花叶症状表现在感染初期 ,嫩叶上出现明

脉 ,随着病程的发展 ,陆续出现轻花叶 、花叶 、黄斑花

叶 、叶片向下反卷 、有些还出现疱叶 、畸形叶 、皱缩 、

矮化 、增厚发脆 ,等畸形症状。坏死症状主要表现为

感染初期叶片上出现褐色小枯斑或叶脉坏死 ,随后

坏死部分扩大甚至连成一片 ,严重者叶片脱落 。某

些品种感染特定株系后 ,主茎或侧枝生长点坏死 ,形

成所谓的“顶枯” 。SMV 在大豆籽粒上的症状为种

皮斑驳 ,主要是褐色斑或黑色斑 ,形状分为多种类

型
[ 1]
。

SMV 在大豆上的症状不仅与株系有关 ,而且与

品种关系密切。同一株系在不同品种上或同一品种

感染不同株系均可产生不同症状 ,品种和株系之间

存在明显互作。环境条件 ,特别是温度对症状的表

现有明显影响 ,过高或过低的温度可使大豆带毒隐

症或延迟显症。

2　SMV 的株系划分

大豆花叶病毒在与大豆长期的共同进化过程中

发生了致病性分化 ,产生了不同的致病类群 ,每个类

群称为一个株系。目前国内外主要利用一套抗病性

不同的鉴别寄主划分 SMV 株系 。由于所使用鉴别

寄主不同 ,形成不同的SMV株系划分体系
[ 2 ～ 12]

(表1)。

表 1　不同地区的 SM V 株系鉴定体系

Table 1　Differential system of SM V str ains in differ ent regions

国家或地区

S tates/Regions
鉴别寄主 Dif ferential hos t s

株系

St rains

美国 Rampage , Davis , , Marshal l , Ogden , Kw anggy o , Buf falo G1-G7

日本 十胜长叶,奥羽 13号 ,白豆 , H aros oy A 、B 、C 、D、E

江苏
南农 1138- 2 、南农 493-1 、猴子毛 、合丰 23 、南农 133-3 、齐黄 1号 、徐豆 1号 、科系 8号 ,
Kwanggyo 、大白麻 S a、Sb 、S c、Se 、Sg , Sh

东北 合丰 23 、铁丰 18 、诱变 30 1号、2号 、3号

湖北
丹东 4号 、锦 8-14 、77-14 、徐豆 1号 、徐豆 5号 、文丰 5号 、诱变 30 、齐黄 10号 、跃进 4号 、
早丰 1号

S1 、S2

山东 齐黄 22 、鲁豆 4号 、诱变 30 、齐黄 10 、文丰 5号 、1138-2 Sd1- Sd6

黄淮及长江中下游 南农 1138-2 、齐黄 10号 、8101 、铁丰 25 、Davis、Baf falo、早熟 18 、广吉 、齐黄 1号 SC1-SC10

　　从以上中国 SMV 株系划分体系不难看出 ,我国

各地的株系划分差别较大 ,它对抗源交换 、抗病品种

推广和研究成果交流十分不利。寻求一套全国统一

的鉴别寄主 ,建立统一的 SMV株系划分体系势在必

行。目前南京农业大学大豆研究所与东北农业大学

大豆研究所 、山东农科院植保所 、中国农科院油料所

合作 ,在国家自然科学基金的资助下正在从事该方

面的研究工作 ,期望在不远的将来能形成一套全国

统一的 SMV 株系划分体系 。

致病力不同株系的本质区别反映在 RNA 碱基

序列上 ,因此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差别理论上可以精

确鉴别 SMV 株系。目前已有多位学者研究了大豆

花叶病毒的全基因序列或部分序列 ,并对核苷酸及

氨基酸序列的同源性进行了比较[ 13 ～ 16] 。虽然国际

病毒分类委员会第七次病毒分类报告中明确规定了

马铃薯 Y病毒科病毒种和株系的划分标准 ,即病毒

外壳蛋白(CP)氨基酸序列同源性小于 85%,属于不

同种类的病毒;大于 85%,则属于同种病毒的不同株

系 ,但是它对不同株系间具体的阈值却没有规定 ,因

此如何将序列同源性比较应用于株系的划分目前还

没有统一 、可行的方法。

3　大豆对 SMV 的抗性的鉴定与遗传

大豆中存在抗侵染和抗扩展两种完全不同的抗

病性 ,抗扩展是指大豆在 SMV侵染时所表现出的虽

然感病但病情较轻的特性 ,它等同于程度抗性 、或数

量抗性。而抗侵染是指大豆能够抵抗 SMV 的侵染 ,

使其不能完成侵染过程 ,不出现系统症状的特性 ,也

就是反应型抗性 ,或质量抗性 。

3.1　大豆对 SMV 抗侵染的鉴定与遗传

3.1.1　大豆对 SMV抗侵染的鉴定

美国在鉴定 SMV 株系的同时开展了针对 SMV

株系的抗源筛选 ,先后发现了 Buf falo 、Raiden 、PI96 ,

983 、PI360 , 844 、PI486 , 355 、Columbia 等品种对美国

部分株系具有抗侵染能力 。Goodman 等
[ 17]
鉴定了

46份大豆品种(品系)对美国株系的抗性。发现韩国
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的 5个品系(Suw eon86 、 Suw eon94 、Suw eon95 、Su-

weon97 、Suw eon106)对 7个株系表现抗侵染。

盖钧镒等
[ 18]
从我国 6000份大豆资源筛选出 56

份田间抗性材料 ,并对其进行针对 SMV 江苏株系

S a、Sc 、Sg 、Sh 的室内专化抗性鉴定 ,发现山东 7222 、

丰县红管豆等 28 份材料对 1 -4 个株系表现抗侵

染 ,其中 11份既具良好田间抗性 ,又对江苏主要株

系 Sa、Sc 、Sg 、Sh 表现抗侵染。在此基础上 ,胡蕴珠

等
[ 19]
又进一步发现科丰 1号可以抗江苏 SMV 株系

S a、Sc 、Sg 、Sh 及东北 1 、2 、3号株系 ,后经鉴定发现

也抗美国的G1-G7 株系;杨崇良等[ 20] 鉴定北方地

区的大豆品种 1131 份 ,鉴定出抗侵染材料 14 份。

智海剑等
[ 21]
在接种东北大豆产区 SMV 主要株系

N1和 N3 和黄淮与南方大豆产区 SMV 株系 Sa、

SC3条件下 ,对最新育成的参加 2002 ～ 2004 年国家

大豆区试的 134 个大豆品种进行了抗性评价 ,发现

汾豆 56 、汾豆 60 、中豆 32 、辽 03-20等 13个品种 ,

铁 95025-5-4 、汾豆 69等 4个品种分别对 4个株

系和 3 个株系表现抗侵染 ,中黄 4 、中作 016 、吉林

2001-14等对 1-2个株系表现抗侵染 。孙永吉
[ 22]

对 800余份野生大豆进行抗病性鉴定 ,筛选出抗侵

染材料二份 ,中抗材料 11份 , 5份抗种传材料。

3.1.2　大豆对 SMV抗侵染的遗传

多年来 ,人们习惯把对 SMV 的抗侵染即质量抗

性简单称之为大豆对 SMV 的抗性。Koshimizu[ 23]

报道了大豆对 SMV的抗性为核基因控制 ,没有细胞

质效应 ,抗 、感杂交的 F 2 群体符合 3:1 的抗感分离

比例 ,初步说明大豆对 SMV 的抗性由 1对显性基因

控制 。以后许多研究者[ 24 ～ 29] 以不同材料和株系相

继报道了大豆对 SMV 不同株系的抗侵染各由 1对

显性基因控制 ,但值得注意的是他们划分抗感的标

准并不一致。

Kiihl等[ 24]报道 PI96983 携带一个抗 SMV G2

和G3的基因 ,并将其定名为 Rsv1 ,Ogden携带与其

等位的另一个基因 rsv1
t
, Rsv1 对 rsv1

t
表现显性 ,

rsv1t对 G2在纯合状态表现为抗 ,在杂合状态产生

坏死 。Buzzel等[ 25 , 26] 将 Raiden 携带的一个与 Rsv1

不同位点的单显性基因命名为 Rsv2;将“Columbia”

品种控制茎顶坏死反应的和 Rsv1 、Rsv2不等位的另

一显性基因命名为 Rsv3。Chen等[ 30] 报道 , Rsv1有

9个复等位基因 ,它们是 Rsv1-y(York)、Rsv1-m

(Mashall)、Rsv1 -k(Kwanggyo)、Rsv1 -t(Og-

den)、Rsv1(PI96983)、Rsv1-r(Raiden)、Rsv1-h

(Suweon97)、 Rsv1 - s (LR1)和 Rsv1 - n

(PI507389);Rsv3 有 2 个等位基因 , 它们分别在

OX686和 L29上 ,其中 OX686的 Rsv3 基因来自于

Co lumbia;V94-5152 携带 Rsv4 基因 , 它来自于

PI486355。Rsv1位点的基因一般仅抗部分株系 ,目

前 Suw eon97是唯一一个携带 Rsv1基因 ,但可以抗

所有 7个株系的材料 。PI486355 具有 Rsv1 -s 和

Rsv4基因 ,Rsv1-s抗G1-G4 ,对G5和G6表现坏

死 , Rsv4抗 G1-G7 ,且对所有株系的抗性表现完全

显性 。

Gai等
[ 31]
对江苏 SMV株系抗性遗传研究表明 ,

大豆品种对 Sa , Sc , Sg , Sh株系的抗性分别受单个

显性基因控制。4个抗性基因位于同一连锁群 ,其排

列顺序为 Rg , Rh , RA , RC , 重组值为 27.3 、23.5 、

25.4 。研究还发现不同材料对同一株系的抗性基因

是等位的 。

除了由一对显性基因控制对 SMV 的抗性的报

道外 ,也有其它遗传方式的报道。日本学者越水幸

男(Koshimizu)[ 23] 报道在其研究的组合中 ,其中一个

组合 F2 出现 7抗 9感的分离比率 。Kihll等[ 24] 认为

这是将坏死归入感病的结果 ,如果坏死归入抗病 ,将

符合 3抗 1 感的分离比率。Kwon , S.H 等
[ 32]
利用

KEN -2 , Kungangdarip等 5 个抗病品种与感病品

种 Kanggyo 和 Tachisuzunarl杂交 ,F1 表现坏死 , F2

出现 3感 1抗的分离比率 ,在他的试验中 ,坏死被视

为感病 ,由此他认为抗病性由一对隐性基因控制。

对东北 1 、2 、3号株系的抗性遗传研究由于抗感

划分标准 、所用抗源不同等原因 ,不同研究者没有得

到一致结论。廖林等
[ 33]
研究了大豆对 SMV 2号株

系顶端坏死反应的遗传 ,如将顶端坏死反应作为抗

性反应 ,各组合的分离比例为 3 抗∶1感 ,抗性由 1

对显性基因控制。将顶端坏死反应作为感病反应 ,

各组合分离比例为 7抗∶9感 ,抗性为 2对隐性互补

基因控制 。孙志强等[ 34] 研究表明 ,对 SMV 1号株系

的抗性是由 2 对互补隐性基因控制的 ,对 2号株系

的抗性受 1 对显性基因控制的 ,对 3 号株系的抗性

反应是由 1对隐性基因控制的 。而陈怡等[ 35]研究表

明 ,D82-198对 SMV 3号株系抗性受 1对显性基

因控制。栾晓燕
[ 36]
研究表明 , 哈 91R3 -182 、哈

91R3-188对 SMV 3号株系的抗性是由 2对互补

隐性基因控制 ,哈 91R3-301 、哈 91R3-310的成株

抗性是由 2对互补显性基因控制的 。廖林等[ 37] 研究

表明 ,鲁豆 4101号和跃进 4号对 SMV 2号株系的

抗性为 2对具有抑制作用的显性基因控制 , 徐豆 2

号和辽 81-5107的抗性为 2对显性互补基因控制 ,

176 　　　　　　　　　　　　　　　大　豆　科　学　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　2期



吉林 21和跃进 4 、鲁豆 4的抗病基因不在同一位点 ,

并且独立遗传。郑翠明等
[ 38]
研究了大豆对 SMV 3

号株系的抗性遗传 ,结果表明:在把花叶和坏死归为

感病的情况下 , 抗×感杂交后的 F1 出现顶枯型坏

死 ,F 2 出现感病(坏死+花叶):抗(无症状)3:1的比

例 ,因此认为大豆对东北 3号株系的抗性由一对隐

性基因控制。不同学者对东北地区大豆花叶病毒的

抗性遗传研究得出不同的结论 ,其原因既有可能是

所用材料不同所致 ,也有可能是在症状划分标准不

统一所致 ,另外各学者所用的毒源虽是同一株系群 ,

但有可能属于不同毒株 ,它们的致病力有一定的差

别。这些均可对结果有一定的影响 。因此需在严格

条件下进一步验证所得结论。

胡国华等[ 39] 研究了种粒抗性的遗传 ,结果表明 ,

抗种粒斑驳基因为显性 ,抗性基因的数目与亲本的

抗性强度有关。抗性强的亲本只携带单显性抗性基

因 ,其遗传方式为简单遗传 ,抗性较弱的亲本在不同

组合中所携带的抗性基因数目不同 ,可以从 1对到 3

对 ,其遗传方式不仅存在单基因遗传 ,还存在互补与

累加的遗传方式。栾晓燕
[ 36]
研究表明 ,哈 91R3-

182 、哈 91R3-188 、哈 91R3-301 、哈 91R3-310对

SMV 3号株系种粒斑驳抗性由 2对互补显性基因控

制。

3.1.3　大豆对 SMV症状反应的遗传

Chen等[ 40] 研究了大豆对 SMV 表现抗病(无症

状 , R)、坏死(N)以及感病(花叶 ,M)3类症状反应的

遗传 ,结果表明 ,M×R组合接种后 , F1 表现坏死 ,F2

发生 1R:2N:1M 的分离比率 ,认为抗病和花叶由

一对等位基因控制 ,抗病对花叶表现不完全显性 ,在

杂合状态下表现坏死;N ×M 的 F1 表现坏死 , F2 群

体表现出 3N ∶1M 的分离比率 ,坏死和花叶由一对

等位基因控制 ,坏死对花叶为显性。N ×R 组合的

F1 表现坏死 ,F2 发生 3N:1R的分离比率 ,认为坏死

和抗病由一对等位基因控制 ,坏死对抗病为显性;N

×N 和 R×R组合的 F2 群体没有症状分离 ,鉴于以

上结果 ,认为控制 3类症状的基因在同一位点 。

智海剑等[ 41] 利用对 SMV 不同株系分别表现抗

病(免疫 ,或无症状)、坏死以及花叶的品种 ,配置花

叶×抗病 ,花叶×花叶 、花叶×坏死 ,坏死×坏死 、坏

死×抗病 5类杂交组合 , 研究了大豆花叶病毒症状

反应的遗传。结果表明:花叶 ×抗病组合接种 SC8

株系后 ,F 1 表现抗病 , F2 和 B1 群体分别发生 3抗:1

感以及 1抗:1感的表型和基因型分离 ,说明一对等

位基因控制大豆对 SC8 的抗病和花叶症状 ,其中抗

病表现显性 ,花叶表现隐性。花叶×坏死组合接种

SC8和 Sa后 ,F1 表现坏死 , F2 群体发生 3坏死:1花

叶分离 ,说明控制坏死和花叶症状的基因是等位的 ,

坏死基因对花叶基因表现为显性。坏死×抗病组合

的 F1 表现抗病 ,F 2出现 3抗:1坏死分离 ,说明抗病

对坏死为显性 。坏死×坏死 ,花叶×花叶二类组合

后代接种不同株系后均没有发生症状分离 ,说明不

同品种间控制花叶的基因是等位的;控制坏死的基

因也是等位的 。由此认为 ,大豆对 SMV 的抗病(无

症状)、坏死以及花叶三类症状由一组复等位基因控

制 ,对应的等位基因可表示为 SR 、sN 和 sm ,其中 SR

对 sN 和 sm 均表现显性 , sN 对 sm 表现显性。

3.1.4　大豆对 SMV抗侵染基因的标记及定位

在大豆抗 SMV育种史上 ,人们很早就期望利用

标记性状简化对抗性的鉴定以便对抗性的选择 。从

前 ,所考虑的主要是一些形态性状或同功酶标记 ,但

由于可以利用的这类标记十分有限 ,很难找到一个

与抗性有关的标记。例如向远道等[ 29] 研究了大豆茸

毛色 、花色 、叶型 、下胚轴颜色与抗性基因 Ra、Rc、

Rg 、Rh的连锁关系 ,结果发现它们与 4 个抗性基因

独立遗传 。

随着现代生物技术的发展 ,分子标记得到深入

研究和广泛应用 。国内外对大豆抗 SMV 基因的分

子标记进行了多方面研究。YU
[ 42]
针对 G1株系利

用 PI96983×Lee68的 F 2 单株叶片提取的 DNA 进

行 RFLP 分析 ,对双亲进行多态性分析的结果表明 ,

107个探针与 3个内切酶(Hind I 、EcoR I 、DraI)对

应 ,有 20 个探针表现多态性 , 通过连锁分析 , 将

Rsv1定位到 E连锁群。进一步利用 Mapmaker2.0

软件进行多点连锁分析 , 找到 2 个 RFLP 标记

(pA186 、pK644a)与 Rsv紧密连锁 ,遗传距离分别为

1.5cM 和 2.1VcM ,一个 SSR标记 SM176与 Rsv 紧

密连锁 ,遗传距离为 0.5cM 。

张志永等
[ 43 ～ 45]

利用南农 1138-2×科丰 1 号的

F2 代 ,采用 BSA 法找到 2 个与抗性基因 Ra 连锁的

RAPD标记 OPAS-061800 和 OPW-05600 ,它们

与抗性基因的遗传距离与排列次序为 OPAS -

061800 22.2cM Ra 10.1cM OPW -05600 。后又将

OPW-05600 转化成为共显性的 SCA R标记 SCW

-05 ,它与 Ra的遗传距离为 7.7cM 。

　　东方阳[ 46] 发现 RAPD标记 OPL-072000与抗

性基因 Rc、Ra 连锁 , 遗传距离分别是 9.7 和

16.1cM ,其排列次序是 Ra 16.1cM OPL -072000

9.7cM Rc 。
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表 2　与抗性基因连锁的分子标记

Table 2　Molecular markers linked to resistance genes to SMV

N8-(D1b+W)连锁群 Linkage group

标记或基因

Markers or genes

遗传距离(cM)

Genetic dis tance

A725-3v 5.4

A725-2v 9.6

A481V 67.8

Rsc8 50

K4771 8.6

A691T 1.4

LC 5T 15.8

Rn1 10.3

Rn3 22.1

Rsc-7 30.6

Rsa 35.8

Rsc9 -

257.3

　　王永军等
[ 47]
、战勇等

[ 12]
发现 6个抗性基因 Ra、

Rsc-7 、Rsc8 、Rsc-9 、Rn1 、Rn3相互连锁 ,利用己

构建的重组自交系 NJR1KY 建立了我国迄今为止

最密 、最长的大豆分子遗传图谱。在 305 个作图标

记中 ,有 3 个 RFLP 标记 A691T 、K477I 、LC5T 和

Rn1 、Rn3 连锁 , 由于 3 个 RFLP 标记 A691T 、

K477I 、LC5T 在 N8-(D1b+W)连锁群上 ,所以定

位 6个抗病基因在 N8-(D1b+W)上 ,各抗病基因

与分子标记之间的距离见表 2。

3.2　大豆对 SMV 抗扩展(数量抗性)的鉴定与遗传

数量抗性对病原物的选择压力较小 ,不易引起

由优势小种变更而导致的品种抗性丧失 ,抗性稳定

而持久 ,有关学者认为数量抗性在生产上足以起到

防病保产的作用 ,因此它正受到抗病育种者的重视。

智海剑等[ 48] 在研究中发现 ,大豆品种感染 SMV 后 ,

除了在是否出现系统症状上的差异外 ,在潜育期 、发

病率 、病级 、病害扩展速度和产量损失等方面存在明

显遗传差异 ,证实大豆中存在对 SMV 的抗扩展即数

量抗性。通过对 97个品种抗扩展特性的鉴定和分

类研究 ,筛选出溧水中子黄豆 、沛县天鹅蛋 、诱变 30 、

邳县茶豆 、淮阴秋黑豆等抗扩展品种。提出利用发

病率 、病级以及自接种到最大病情的天数构建综合

病情指数用以度量大豆对 SMV 的抗扩展的方

法[ 49] 。

智海剑等[ 50] 利用对 SMV 株系分别表现抗侵

染 、抗扩展品种为抗性亲本配置各类组合 ,研究了两

类抗性的遗传体系。结果证实抗侵染由一对显性基

因控制 ,抗病为显性。而大豆对大豆花叶病毒的抗

扩展的遗传符合 D2模型 ,即由一对加性主基因+加

性-显性多基因控制大豆对 SMV 的抗扩展 。进一

步的分析显示 ,大豆对 SMV 抗扩展的遗传率较高 ,

F2 代主基因和多基因遗传率分别为 23.91%～

74.97%和 18.43%～ 37.04%,F 2:3代主基因和多基

因遗传率分别为 49.46%～ 82.42%和 17.42%～

39.93%,依亲本抗性程度转移 ,两类抗性都有育种

价值 ,因中抗×高感组合的遗传率明显低于高感×

高抗组合 ,抗扩展育种应尽量选择抗性强的品种作

亲本 。

为了明确抗扩展是否具有育种利用价值 ,智海

剑等[ 51] 在接种 Sa 株系条件下 ,比较了同一遗传背

景 、不同发病时期 、不同病情下大豆品种主要农艺性

状的变异 。研究表明:感染越早 ,SMV 对大豆产量 、

褐斑率等的影响越大。病情指数与大豆产量 、单株

荚数 、单株粒数等主要农艺性状存在显著负相关 ,病

情指数越高 ,对产量等危害越大 。从以上研究推测 ,

长潜育期 、抗扩展 、病情轻的抗扩展品种可以减轻

SMV 的危害 ,通过比较 SMV 对抗侵染 、抗扩展和感

病 3类大豆品种的主要农艺性状的影响 ,证实抗扩

展品种在大豆产量等主要农艺性状方面受 SMV 影

响显著小于感病品种 ,抗扩展品种的产量与抗侵染

品种的产量接近 ,但抗扩展品种稳定性较好 ,且抗源

丰富 。

4　对 SMV 的抗性育种

由于大豆花叶病毒流行的初侵染源是种子带毒

长出的幼苗 ,蚜虫的非持久性传播形成再侵染。目

前没有有效的化学药物可以杀灭病毒 ,因此培育抗

大豆花叶病毒的品种是最有效的防治手段。

智海剑等[ 21] 在接种东北大豆产区 SMV 主要株

系 N1和 N3和黄淮与南方大豆产区 SMV 株系 Sa、

SC3条件下 ,对最新育成的参加 2002 ～ 2004 年国家

大豆区试的 134 个大豆品种进行了抗性评价 ,结果

表明:表现抗侵染品种约占品种总数的 16%～ 27%,

高抗品种约占 15%左右;表现中抗 、抗性一般以及中

感的品种占三分之一;高感品种占到 33%～ 40%,显

然目前的品种抗性并不理想 。常汝镇发现目前我国

大豆品种的抗性较以前有所下降(个人交流)。因

此 ,应加强对 SMV 的抗病品种选育。
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目前的大豆抗 SMV 育种主要利用大豆对侵染

的抗性 ,它表现为单基因显性遗传 ,因此育种方法普

遍采用杂交系谱法或回交转育法。日本长泽次南在

1962年以线虫不知和哈罗索杂交 ,育成抗 SMV 的"

出羽娘"等优良大豆品种 。韩国的抗病品种 Kwang-

gyo 在新株系 SMV-N 出现后丧失抗性 ,随后培育

的抗 SMV-N株系的 Suw eon系列品种得到大面积

推广 。美国 Buss 采用连续回交方法 , 将具有

PI96983血统的 Epps所携带的抗病基因 Rsv1导入

高产感病品种 Essex ,在回交 5代后选育出抗 G1的

新品种V85-5344。林建兴等[ 52] 以地方品种为材料

或以抗病品种齐黄 1号 、徐豆 1号 、科黄 3号等为亲

本通过杂交系谱法 ,选育出科丰 1 号 、科黄 8 号 、科

系 4号 、科系 8号等抗病品种 ,其中科丰 1号可以抗

几乎所有已鉴定株系 。王国勋等[ 53] 在田间利用蚜虫

自然传毒的接种方法 ,鉴定选拔感病轻 、主要经济性

状好的家系 ,育成抗性较强的中豆 3 、4 、5 号。山东

农科院[ 54]通过系统选择和杂交选育先后选育出齐黄

1号 ,丰收黄 、齐黄 20 、齐黄 22等一批抗病品种 。南

京农业大学利用苏协 1 号×山东 7426以及南农 18

-6×广吉育成可抗 4个株系的新品系 N JR44-1 、

NJR25-8 、NJR32-8。刘学义近年通过田间选择 ,

培育出汾豆 56 、汾豆 60 、汾豆 61等一批抗性优异的

品种 。智海剑等[ 49] 研究发现 ,高抗扩展×感病农艺

亲本组合后代的抗扩展遗传率显著高于中抗扩展×

感病农艺亲本组合 ,因此 ,欲获得抗性优异的品种应

尽可能选择抗性强的品种做抗源亲本。

研究发现 ,植物体内的病毒外壳蛋白可以抑制

病毒脱壳 ,从而影响其复制 ,利用这一原理 ,人们期

望通过现代生物技术 ,将病毒的外壳蛋白基因导入

寄主植物 ,利用其产生的病毒外壳蛋白抑制病毒的

复制 , 从而起到防治病毒病的目的 。Stark -Be-

schy
[ 55]
在密苏里州立大学首先开始从事转大豆花叶

病毒外壳蛋白基因的研究工作 ,得到的转基因大豆

性状变异很大 ,特别易感蚜虫 ,没有进入商业应用。

我国陈章良等已将克隆到的大豆花叶病毒外壳蛋白

基因导入 Ti质粒 ,并在烟草中研究其表达 。徐香

玲
[ 56]
已将载有 SMV-CP 基因的 Ti 、Ri质粒导入大

豆 ,并再生植株成功 ,为转基因抗 SMV 大豆品种的

培育奠定了基础 。
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