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摘　 要:为明确南方大豆品种对炭疽病抗性的差异ꎬ并分析其抗病相关基因的表达规律ꎬ在温室内种植华南农业大学

近年来育成和收集到的 １００ 份南方春大豆品种ꎬ苗期喷洒平头炭疽菌孢子悬浮液ꎬ根据叶片病斑面积计算病斑率并

划分为 ６ 个抗病级别ꎮ 利用 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 技术检测典型抗病和感病品种接种平头炭疽菌不同时间后ꎬ病程相关蛋白基

因、水杨酸途径基因、茉莉酸 /乙烯途径基因和多聚半乳糖醛酸酶抑制蛋白基因等抗病相关基因的相对表达量变化情

况ꎮ 结果表明:共鉴定到 ６ 份抗病品种、３２ 份中抗品种、５７ 份中感品种和 ５ 份感病品种ꎮ 抗性品种桂 １７０１ 和感病品

种横线早熟豆被平头炭疽菌侵染后抗病基因的表达规律存在很大差异ꎮ ＧｍＰＲ２、ＧｍＰＲ４、ＧｍＮＰＲ１、ＧｍＰＡＬ２￣１ 和

ＧｍＰＡＬ４ 在抗病品种的表达量整体较高ꎬＧｍＰＲ３、ＧｍＰＲ１２、ＧｍＰＡＬ１￣１ 和 ＧｍＰＡＬ３￣１ 在感病品种中的表达量整体较高ꎮ
ＧｍＰＡＬ２￣１ 和 ＧｍＰＡＬ３￣１ 基因在抗病品种中的相对表达量分别在接种后 １２ 和 ６ ｈ 极显著升高ꎬ而在感病品种中则分别

在接种后 ２４ 和 ４８ ｈ 才显著升高ꎮ ＧｍＰＡＬ２￣３ 在抗病品种中不表达ꎬ而在感病品种中表达ꎻＧｍＰＧＩＰ２ 在抗病品种中表

达ꎬ而在感病品种中不表达ꎮ 抗病品种中 ＧｍＬＯＸ７ 和 ＧｍＬＯＸ８ 基因的表达量是感病品种中的 ４００ ~ １ ０００ 倍ꎮ 接种平

头炭疽菌后 ４８ ｈꎬＧｍＰＲ２、ＧｍＰＲ４、ＧｍＰＲ５、ＧｍＰＲ１０、ＧｍＮＰＲ１、ＧｍＮＡＣ４ 和 ＧｍＰＧＩＰ３ 基因在抗病品种中的相对表达量

显著升高ꎬ而在感病品种中显著降低ꎮ 结果显示ꎬ桂 １７０１、桂夏 １ 号、南夏豆 ２５、桂夏 ３ 号、华夏 ５ 和天长小青豆为抗

炭疽病大豆品种ꎮ 不同大豆品种受到平头炭疽菌侵染后ꎬ抗感品种间抗病相关基因的表达情况存在较大差异ꎬ抗病

品种对该病菌侵染的反应更快ꎬ推测大豆炭疽菌侵染后 ４８ ｈ 是大豆抗病基因响应侵染的关键时间点ꎮ
关键词:南方大豆ꎻ炭疽病ꎻ平头炭疽菌ꎻ抗病性鉴定ꎻ抗病相关基因ꎻ表达分析

收稿日期:２０２２￣０６￣１６
基金项目:广东省重点领域研发计划(２０２０Ｂ０２０２２０００８)ꎮ
第一作者:李月(１９９６—)ꎬ女ꎬ硕士研究生ꎬ主要从事植物病理学研究ꎮ Ｅ￣ｍａｉｌ:１４２６１６２８３７＠ ｑｑ. ｃｏｍꎮ
通讯作者:周而勋(１９６３—)ꎬ男ꎬ博士ꎬ教授ꎬ博导ꎬ主要从事植物病理学研究ꎮ Ｅ￣ｍａｉｌ:ｅｘｚｈｏｕ＠ ｓｃａｕ. ｅｄｕ. ｃｎꎻ

饶军华(１９６８—)ꎬ男ꎬ硕士ꎬ副研究员ꎬ硕导ꎬ主要从事微生物学研究ꎮ Ｅ￣ｍａｉｌ:Ｊｕｎｈｕａｒ９１９＠ １６３. ｃｏｍꎮ

Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｓｏｕｔｈｅｒｎ Ｓｏｙｂｅａｎ Ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｔｏ Ａｎｔｈｒａｃｎｏｓｅ ａｎｄ
Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ￣Ｒｅｌａｔｅｄ Ｇｅｎｅｓ
ＬＩ Ｙｕｅ１ꎬ２ꎬ ＬＩＮ Ｊｉａｎ￣ｈａｏ１ꎬ ＮＩＡＮ Ｈａｉ３ꎬ ＲＡＯ Ｊｕｎ￣ｈｕａ２ꎬ ＺＨＯＵ Ｅｒ￣ｘｕｎ１

(１. Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎꎬ Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ / Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｓｉｇｎａｌｓ ａｎｄ Ｄｉｓｅａｓｅ Ｃｏｎｔｒｏｌꎬ
Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ ５１０６４２ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ ２. Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｚｏｏｌｏｇｙꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ / Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ａｎｉｍａｌ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ａｎｄ Ｒｅｓｏｕｒｃｅ
Ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ / Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ Ｐｕｂｌｉｃ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｗｉｌｄ Ａｎｉｍａｌ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ａｎｄ Ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎꎬ Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ ５１０２６０ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ ３. Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅꎬ Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ
Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ ５１０６４２ꎬ Ｃｈｉｎａ)

Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｃｌａｒｉｆｙ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ ｓｏｕｔｈｅｒｎ ｓｏｙｂｅａｎ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｔｏ ａｎｔｈｒａｘꎬ ａｎｄ ａｎａｌｙｚｅ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
ｒｕｌｅ ｏｆ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓꎬ ｗｅ ｐｌａｎｔｅｄ １００ ｓｏｕｔｈｅｒｎ ｓｐｒｉｎｇ ｓｏｙｂｅａｎ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｂｒｅｄ ａｎｄ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｂｙ Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ
Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｒｅｃｅｎｔ ｙｅａｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｇｒｅｅｎｈｏｕｓｅꎬ ａｎｄ ｓｐｒａｙｅｄ ｆｌａｔ ｅｎｄｅｄ ａｎｔｈｒａｘ ｓｐｏｒｅ ｓｕｓｐｅｎｓｉｏｎ ａｔ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｓｔａｇｅ.
Ｗｅ ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ ｔｈｅ ｄｉｓｅａｓｅ ｓｐｏｔ ｒａｔｅ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｌｅａｆ ｓｐｏｔ ａｒｅａ ａｎｄ ｄｉｖｉｄｅｄ ｔｈｅｍ ｉｎｔｏ ６ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｌｅｖｅｌｓ. Ｗｅ ｕｓｅｄ
ｑＲＴ￣ＰＣＲ ｔｏ ｄｅｔｅｃｔ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓꎬ ｓｕｃｈ ａｓ ｐａｔｈｏｇｅｎｅｓｉｓ￣ｒｅｌａｔｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ
ｇｅｎｅｓꎬ ｓａｌｉｃｙｌｉｃ ａｃｉｄ ｐａｔｈｗａｙ ｇｅｎｅｓꎬ ｊａｓｍｏｎｉｃ ａｃｉｄ / ｅｔｈｙｌｅｎｅ ｐａｔｈｗａｙ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｐｏｌｙｇａｌａｃｔｕｒｏｎａｓｅ ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｇｅｎｅｓꎬ ｉｎ
ｔｙｐｉｃａｌ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ａｎｄ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｔｒｕｎｃａｔｕｍ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｍｅｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ
６ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｖａｒｉｅｔｉｅｓꎬ ３２ ｍｏｄｅｒａｔｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｖａｒｉｅｔｉｅｓꎬ ５７ ｍｏｄｅｒａｔｅ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ａｎｄ ５ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｗｅｒｅ
ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ. Ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｖａｒｉｅｔｙ Ｇｕｉ １７０１
ａｎｄ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｖａｒｉｅｔｙ Ｈｅｎｇｘｉａｎｚａｏｓｈｕｄｏｕ ａｆｔｅｒ ｂｅｉｎｇ ｉｎｆｅｃｔｅｄ ｂｙ Ｃ. ｔｒｕｎｃａｔｕｍ. Ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＧｍＰＲ２ꎬ ＧｍＰＲ４ꎬ
ＧｍＮＰＲ１ꎬＧｍＰＡＬ２￣１ ａｎｄ ＧｍＰＡＬ４ ｗｅｒｅ ｈｉｇｈｅｒ ｉｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｖａｒｉｅｔｉｅｓꎬ ａｎｄ ＧｍＰＲ３ꎬ ＧｍＰＲ１２ꎬ ＧｍＰＡＬ１￣１ ａｎｄ ＧｍＰＡＬ３￣１ ｗｅｒｅ
ｈｉｇｈｅｒ ｉｎ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ. Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＧｍＰＡＬ２￣１ ａｎｄ ＧｍＰＡＬ３￣１ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｔ １２ ａｎｄ ６ ｈｏｕｒｓ ａｆｔｅｒ ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎬ ｗｈｉｌｅ ｉｎ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓꎬ ｉｔ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｔ ２４
ａｎｄ ４８ ｈｏｕｒｓ ａｆｔｅｒ ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. ＧｍＰＡＬ２￣３ ｗａｓ ｎｏｔ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｉｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｖａｒｉｅｔｉｅｓꎬ ｂｕｔ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｉｎ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ
ｖａｒｉｅｔｉｅｓ. ＧｍＰＧＩＰ２ ｗａｓ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｉｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｖａｒｉｅｔｉｅｓꎬ ｂｕｔ ｎｏｔ ｉｎ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ. Ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＧｍＬＯＸ７ ａｎｄ
ＧｍＬＯＸ８ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｗａｓ ４００￣１ ０００ ｔｉｍｅｓ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ. Ａｔ ４８ ｈｏｕｒｓꎬ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ＧｍＰＲ２ꎬ ＧｍＰＲ４ꎬ ＧｍＰＲ５ꎬ ＧｍＰＲ１０ꎬ ＧｍＮＰＲ１ꎬ ＧｍＮＡＣ４ ａｎｄ ＧｍＰＧＩＰ３ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ
ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｉｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｖａｒｉｅｔｙ Ｇｕｉ １７０１ꎬ ｗｈｉｌｅ ｔｈｏｓｅ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｒｅｄｕｃｅｄ ｉｎ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｖａｒｉｅｔｙ Ｈｅｎｇｘｉａｎｚａｏｓｈｕｄｏｕ. Ｔｈｅ
ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ Ｇｕｉ １７０１ꎬ Ｇｕｉｘｉａ １ꎬ Ｎａｎｘｉａｄｏｕ ２５ꎬ Ｇｕｉｘｉａ ３ꎬ Ｈｕａｘｉａ ５ ａｎｄ Ｔｉａｎｃｈａｎｇｘｉａｏｑｉｎｇｄｏｕ ｗｅｒｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｏ



１ 期 李　 月等:南方大豆品种炭疽病抗性鉴定及抗病相关基因表达分析 １３　　　

ａｎｔｈｒａｘ. Ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ａｍｏｎｇ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ａｎｄ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ
ｓｏｙｂｅａｎ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ａｆｔｅｒ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｂｙ Ｃ. ｔｒｕｎｃａｔｕｍꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｓｏｙｂｅａｎ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｒｅｓｐｏｎｄｅｄ ｍｏｒｅ ｑｕｉｃｋｌｙ ｔｏ ｔｈｅ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｏｆ
ｔｈｅ ｐａｔｈｏｇｅｎ. Ｉｔ ｗａｓ ｓｐｅｃｕｌａｔｅｄ ｔｈａｔ ４８ ｈｏｕｒｓ ａｆｔｅｒ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｂｙ Ｃ. ｔｒｕｎｃａｔｕｍ ｗａｓ ｔｈｅ ｋｅｙ ｔｉｍｅ ｐｏｉｎｔ ｆｏｒ ｓｏｙｂｅａｎ ｄｉｓｅａｓｅ
ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｔｏ ｒｅｓｐｏｎｄ ｔｏ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ.
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ: ｓｏｕｔｈｅｒｎ ｓｏｙｂｅａｎꎻ ａｎｔｈｒａｃｎｏｓｅꎻ Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｔｒｕｎｃａｔｕｍꎻ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎꎻ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ￣
ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅꎻ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 　 大豆炭疽病由炭疽菌属(Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ)的一些

种引起ꎬ是大豆生产上的一种重要真菌病害ꎮ 在我

国华南、华东、华北、东北和西北各大豆产区均有发

生ꎬ且发生的严重程度与降雨量和温度呈正相

关[１]ꎮ 南方高温多雨的气候环境为大豆炭疽病提

供了适宜的发生流行条件ꎬ因而在南方地区大豆炭

疽病发病严重[２]ꎮ 平头炭疽菌(Ｃ. ｔｒｕｎｃａｔｕｍ)是引

起我国大豆炭疽病的主要病原菌ꎬ主要危害叶片、
豆荚、豆秆和幼苗ꎬ造成叶片干枯、幼苗死亡、秆枯

死以及豆荚干枯不结粒[３￣５]ꎮ 现阶段ꎬ对大豆炭疽

病的防治主要是使用化学药剂ꎬ不仅会污染环境ꎬ
而且会使病原菌产生抗药性ꎬ从而导致防治效果逐

渐下降[６]ꎮ 生物防治虽然有较好的效果ꎬ但是存在

效果不稳定问题ꎬ暂时无法大面积采用ꎮ 众所周

知ꎬ选育和利用抗病品种是防治大豆炭疽病最经济

有效的措施之一ꎬ但由于抗性资源有限以及长期种

植同一大豆抗病品种ꎬ容易导致大豆抗病品种的抗

病能力下降[７]ꎮ
近年来ꎬ已开展了大量大豆种质资源炭疽病抗

性的鉴定和研究工作ꎬ也获得了一些抗性表现良好

的大豆种质资源[８]ꎮ 石妞妞等[９] 采用人工接种法

鉴定了 ５９０ 份大豆品种(系)对炭疽病的抗病性ꎬ抗
病和中抗品种占 ３６. １０％ ꎮ 冯乐乐等[１０] 采用离体

喷雾接种法ꎬ对 ５１ 份大豆品种进行抗炭疽病性鉴

定ꎬ筛选到 ３ 份高抗品种 Ｎａｎｎｏｎｇ ８６￣４、Ｌｕｏ１３０５ 和

Ｈｅｄｏｕ ４０ꎮ
目前已预测到 ４３８ 个大豆的相关抗病基因ꎬ并

且已公布于大豆基因组数据库(ＳＧＤＢ)中[１１]ꎬ但尚

没有大豆抗炭疽病基因的相关研究报道ꎮ 现已发

现的大豆病程相关(Ｐａｔｈｏｇｅｎｅｓｉｓ Ｒｅｌａｔｅｄꎬ ＰＲ)蛋白

有 ５ 个ꎬ分别为 ＰＲ￣１、ＰＲ￣２、ＰＲ￣５、ＰＲ￣６ 和 ＰＲ￣１０ 蛋

白[１２]ꎮ Ｗａｎｇ 等[１３] 利用隐马尔可夫模型应用程序

包(ＨＭＭＥＲ)和 ＢＬＡＳＴ 方法预测了大豆中可能存在

的 ＰＲ 蛋白序列ꎮ 这些 ＰＲ 蛋白的表达与植物的防

卫反应密切相关ꎬ在抗病反应中具有重要意义ꎮ 陈

华涛等[１４] 研究表明ꎬ大豆被 ＳＭＶ 侵染后ꎬ叶片中

ＧｍＰＲ１０ 的表达量显著增加ꎬ能够强烈响应 ＳＭＶ 的

侵染ꎬ推测与植物(寄主)的系统抗性有关ꎮ Ｙａｎｇ
等[１５]研究发现ꎬ大豆接种核盘菌后ꎬＧｍＰＲ１、ＧｍＰＲ３
和 ＧｍＰＲ１２ 防御基因的表达量都显著上调ꎬ表明防

御相关基因增强了大豆对核盘菌侵染的抗性ꎬ也证

实 ＰＲ 编码基因的表达水平与抗病性相关ꎮ
另外ꎬ病程相关基因非表达子 １ (Ｎｏｎｅｘｐｒｅｓｓｏｒ

ｏｆ Ｐａｔｈｏｇｅｎｅｓｉｓ Ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ １ꎬＮＰＲ１)是植物免疫的

关键蛋白ꎬ也是水杨酸和茉莉酸信号通路的调控基

因ꎬ参与植物的系统获得性抗性(Ｓｙｓｔｅｍｉｃ Ａｃｑｕｉｒｅｄ
ＲｅｓｉｓｔａｎｃｅꎬＳＡＲ)ꎬ是 ＳＡＲ 途径中的关键调控因

子[１６￣１７]ꎻ通过 ＮＰＲ１ 基因的过量表达可以诱导 ＰＲ
相关基因的表达ꎬ从而诱导植物产生对多种病原菌

的广谱抗病性[１８￣１９]ꎮ 朱婷婷等[２０] 通过聚合双价抗

病基因ꎬ利用 ＮＰＲ１ 基因的广谱抗病性优势ꎬ使大豆

植株的抗病能力提升ꎬ发病率大幅下降ꎬ为培育优

质高产且抗病的大豆新品种提供新的种质资源ꎮ
植物激素茉莉酸 ( Ｊａｓｍｏｎｉｃ Ａｃｉｄꎬ ＪＡ)、 乙烯

(ＥｔｈｙｌｅｎｅꎬＥＴ)和水杨酸(Ｓａｌｉｃｙｌｉｃ ＡｃｉｄꎬＳＡ)信号通

路在植物抗病过程中起重要作用[２１￣２２]ꎮ ＳＡ 作为植

物抗病信号途径的重要内源信号分子ꎬ参与生物胁

迫并调控植物抵御活体营养型病原菌的侵染ꎬ通过

激活植物中防御基因的表达ꎬ植物表现出对生物胁

迫的防御能力[２３]ꎮ ＮＡＣ 转录因子也可以通过调节

ＳＡ 信号参与非生物和生物胁迫反应ꎮ ＪＡ / ＥＴ 则主

要介导植物抵御死体营养型病原菌的侵染ꎬ丙二烯

氧化物合酶(Ａｌｌｅｎｅ Ｏｘｉｄｅ ＳｙｎｔｈａｓｅꎬＡＯＳ)、脱氧合酶

(ＬｉｐｏｘｙｇｅｎａｓｅꎬＬＯＸ)也参与茉莉酸的合成ꎬ在植物

应对真菌、细菌、线虫及昆虫等生物胁迫方面发挥着重

要 作 用[２４]ꎮ 多 聚 半 乳 糖 醛 酸 酶 抑 制 蛋 白

(Ｐｏｌｙｇａｌａｃｔｕｒｏｎａｓｅ Ｉｎｈｉｂｉｔｉｎｇ ＰｒｏｔｅｉｎｓꎬＰＧＩＰｓ)是一种富

含亮氨酸的重复序列蛋白ꎬ可以抑制病原物侵染初期

分泌的内切半乳糖醛酸酶(ＰｏｌｙｇａｌａｃｔｕｒｏｎａｓｅꎬＰＧ)[２５]ꎮ
目前ꎬ抗炭疽病鉴定的接种方法主要有喷雾接

种、点滴接种、涂抹接种、胚芽接种、胚根接种和注射

接种[２６]ꎻ接种体可选择活体(胚芽、胚根、叶片、豆荚)
或离体(叶片、豆荚)ꎻ接种时期可选择子叶期、幼苗

期(两叶一心期)、始荚期、豆荚鼓粒初期[９￣１０ꎬ ２６￣２７]ꎮ
本研究以农业农村部国家大豆改良中心广东

分中心(依托华南农业大学农学院)育成和收集的

１００ 份大豆品种为研究材料ꎬ在大豆苗期对其喷雾ꎬ
接种大豆炭疽病菌孢子悬浮液ꎬ对这些大豆品种进

行抗炭疽病鉴定和评价ꎬ为上述大豆品种的推广应

用提供抗病性依据ꎻ在此基础上ꎬ以本研究筛选出

的抗病品种桂 １７０１ 和感病品种横线早熟豆为研究

材料ꎬ采用 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 技术ꎬ检测抗病品种和感病品
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种受大豆炭疽病菌侵染后ꎬ多种抗病相关基因的表

达量ꎬ旨在为大豆炭疽病的有效防治和抗病育种工

作奠定基础ꎮ

１　 材料与方法

１. １　 材料

供试的 １００ 份南方春大豆品种由农业农村部国

家大豆改良中心广东分中心(依托华南农业大学农

学院)年海教授提供ꎮ 供试大豆炭疽病菌为平头炭

疽菌(Ｃ. ｔｒｕｎｃａｔｕｍ)ꎬ由安徽省农业科学院植物保护

研究所赵伟副研究员提供ꎮ
１. ２　 试验设计

大豆炭疽病抗性鉴定:采用苗期喷洒孢子悬浮

液的接种方法[９]ꎬ在温室下对 １００ 份大豆品种进行

炭疽病抗性鉴定ꎮ 将浓度为 １. ０ × １０６个􀅰ｍＬ － １的

平头炭疽菌孢子悬浮液均匀喷施到两叶一心期(第
一对真叶完全展开)大豆叶片的正反面ꎮ 接种后在

幼苗上方覆盖塑料薄膜ꎬ温室内使用加湿器ꎬ使塑

料薄膜内有水雾形成ꎬ湿度 ８０％ ~１００％ ꎬ室温 ２５ ~
３０ ℃ꎮ 接种 ２ ｄ 后揭开两端的塑料薄膜ꎬ保持通风ꎬ
５ ｄ 后再把塑料薄膜全部揭开ꎬ接种后 ７ ｄ 取第一对

真叶调查发病情况并用相机(佳能 Ｍ６)拍大豆叶片

正面ꎮ 每个品种 ３ 个技术重复和 ３ 个生物学重复ꎮ
抗病相关基因表达分析:以筛选到的抗病品种

桂 １７０１ 和感病品种横线早熟豆为试验材料ꎬ接种平

头炭疽菌后ꎬ置于 ２８ ℃ 人工气候植物培养箱中ꎬ
８ ｈ / ２６ ℃黑暗处理ꎬ１６ ｈ / ２８ ℃ 光照处理ꎮ 于接种

后的 ０ꎬ６ꎬ１２ꎬ２４ꎬ４８ꎬ７２ ｈꎬ分别取两个品种大豆相同

叶位的叶片 １ ｇꎬ用锡箔纸收集样品ꎬ密封包好样品

后ꎬ先投入液氮中速冻 ５ ｍｉｎꎬ再放进 － ８０ ℃冰箱中

保存ꎮ 采用实时荧光定量 ＰＣＲ 技术检测接种大豆

炭疽病菌不同时间后病程相关蛋白基因、水杨酸途

径基因、茉莉酸 /乙烯途径基因和多聚半乳糖醛酸

酶抑制蛋白基因等抗病相关基因的相对表达量ꎮ
每个样品 ３ 个技术重复和 ３ 个生物学重复ꎮ
１. ３　 方法

１. ３. １　 大豆炭疽病抗性鉴定　 利用 Ｐｈｏｔｏｓｈｏｐ 软件

快速测量大豆叶片面积与叶片上病斑面积的像素

值[２８]ꎬ计算叶片上病斑面积像素值占叶面总面积像

素值的比例ꎬ即叶片病斑率( / ％) ＝ (叶片病斑面积 /
叶片总面积) ×１００ꎬ将不同大豆品种划分为 ６ 个病情

级别:０ 级、１ 级、３ 级、５ 级、７ 级、９ 级(图 １ 和表 １)ꎮ

图 １　 根据苗期叶片病斑率划分大豆炭疽病病情级别

Ｆｉｇ. １　 Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ ａｎｔｈｒａｃｎｏｓｅ ｄｉｓｅａｓｅ ｇｒａｄｅｓ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｌｅａｆ
ｓｐｏｔ ｒａｔｅ ａｔ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｓｔａｇｅ

表 １　 大豆炭疽病症状鉴定及病情分级标准

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｙｍｐｔｏｍ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｓｅａｓｅ ｓｐｏｔ ｇｒａｄｉｎｇ ｓｔａｎｄａｒｄｓ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ ａｎｔｈｒａｃｎｏｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

病情级别

Ｄｉｓｅａｓｅ ｌｅｖｅｌ
症状鉴定及分级标准

Ｓｙｍｐｔｏｍ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｇｒａｄｉｎｇ ｓｔａｎｄａｒｄｓ

０ 叶片上无病斑

１ 叶片上有少量零星点状病斑

３ 叶片上有点状病斑ꎬ病斑褐色近圆形ꎬ叶片上病斑占叶面总面积 ３０％以下

５ 叶片上病斑小范围扩展ꎬ伴有小面积的黄色晕圈ꎬ叶片上病斑占叶面总面积 ３０％ ~５０％

７ 叶片上病斑大范围扩展ꎬ伴有大面积的黄色晕圈ꎬ叶片上病斑占叶面总面积 ５０％ ~７０％

９ 叶片上病斑大范围扩展ꎬ伴有大面积的黄色晕圈ꎬ叶片上病斑占叶面总面积 ７０％以上

　 　 计算不同大豆品种的病情指数(Ｄｉｓｅａｓｅ Ｉｎｄｅｘꎬ
ＤＩ)ꎬＤＩ ＝∑(大豆叶片数 × 病情级别数) / (大豆总

叶片数 ×病情最高级数) × １００ꎬ将大豆对炭疽病的

抗性反应分为 ６ 个级别:高抗(ＨＲ)ꎬＤＩ ＝ ０ꎻ抗病

(Ｒ)ꎬ０ < ＤＩ < １０ꎻ中抗 (ＭＲ)ꎬ１０≤ＤＩ < ２０ꎻ中感

(ＭＳ)ꎬ２０≤ＤＩ < ４０ꎻ感病 ( Ｓ)ꎬ４０≤ＤＩ < ６０ꎻ高感

(ＨＳ)ꎬＤＩ≥６０ꎮ
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１. ３. ２　 实时荧光定量 ＰＣＲ　 在 ＮＣＢＩ 数据库下载

大豆的抗病基因序列ꎬ根据抗病基因 ＣＤＳ 序列ꎬ使
用 ＳｎａｐＧｅｎｅ 软件设计特异性引物(表 ２)ꎬ委托生工

生物工程(上海)股份有限公司合成引物ꎬ以大豆的

Ａｃｔｉｎ 基因作为内参基因ꎮ

表 ２　 实时荧光定量 ＰＣＲ 引物及序列

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ｆｏｒ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ＰＣＲ ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

引物名称

Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ
上游引物

Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ(５′￣３′)
下游引物

Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ(５′￣３′)

ＧｍＡｃｔｉｎ ＧＣＧＧＧＡＡＡＴＴＧＴＡＡＧＧＧＡＴＧＴ ＴＣＧＣＣＡＡＴＡＧＴＧＡＴＧＡＣＣＴＧ

ＧｍＰＲ１ ＡＧＡＧＴＧＣＣＴＧＣＡＣＴＡＣＡＣＡＣ ＡＡＣＡＡＡＧＴＴＧＣＣＡＧＧＧＧＧＡＴ

ＧｍＰＲ２ ＣＡＣＡＧＡＴＣＡＡＧＣＴＣＣＡＧＧＧＧ ＴＧＧＣＡＧＣＡＣＣＡＴＡＣＣＴＣＴＴＧ

ＧｍＰＲ３ ＡＡＴＣＡＡＣＧＧＴＧＧＣＣＴＣＧＡＡＴ ＣＴＣＣＧＧＧＧＣＴＴＡＴＴＣＣＣＡＴＣ

ＧｍＰＲ４ ＣＣＡＡＴＡＣＧＧＴＴＧＧＴＧＴＧＧＧＡ ＡＴＡＡＧＣＡＣＴＣＡＣＧＧＣＧＴＴＣＡ

ＧｍＰＲ５ ＧＣＧＡＡＴＣＧＴＧＧＡＡＣＡＴＣＡＧＣ ＣＣＡＡＣＧＴＧＴＴＣＧＧＡＧＧＴＧＴＡ

ＧｍＰＲ９ ＧＣＡＣＣＧＴＴＴＧＴＡＣＣＣＡＧＡＧＡ ＣＣＡＣＧＧＴＣＧＴＴＴＣＴＣＡＣＧＴＡ

ＧｍＰＲ１０ ＣＣＣＡＡＧＧＡＡＡＴＧＧＴＧＧＴＣＣＴ ＧＣＡＧＴＧＣＣＣＴＣＡＧＴＴＡＴＧＣＴ

ＧｍＰＲ１２ ＧＧＧＡＡＧＧＣＡＣＴＧＴＧＡＧＴＣＡＡ ＴＧＧＴＧＣＡＧＡＡＡＣＡＧＣＧＴＣＴＡ

ＧｍＮＰＲ１ ＣＡＣＡＴＴＧＣＴＧＣＣＡＴＧＣＧＴＡＡ ＴＣＣＴＴＴＧＧＣＣＴＴＧＴＣＡＡＣＣＴ

ＧｍＡＯＳ２ ＣＣＣＧＴＣＣＴＣＴＴＣＧＡＣＡＡＣＴＣ ＴＧＴＴＴＧＡＧＧＡＧＧＧＣＧＴＧＴＴＴ

ＧｍＬＯＸ￣７ ＣＡＣＣＡＣＣＴＡＡＡＧＴＧＡＴＧＣＡＧ ＴＧＧＧＡＡＣＴＣＣＴＣＡＡＧＡＡＴＣＴＴＡＡＴＧ

ＧｍＬＯＸ￣８ ＡＧＴＧＣＧＣＡＡＡＣＴＣＴＡＴＧＡＡＧ ＣＧＡＣＣＴＧＣＡＴＣＡＣＴＴＴＡＧＧ

ＧｍＰＡＬ１￣１ ＴＣＣＡＡＴＣＴＧＴＴＧＡＴＴＴＴＡＣＴＡ ＴＡＴＡＡＴＡＧＡＡＣＣＡＡＡＧＣＴＣＣＧ

ＧｍＰＡＬ２￣１ ＣＡＴＧＧＡＴＡＡＴＡＣＡＣＧＴＴＴＧ ＣＡＧＡＡＣＡＡＴＡＡＧＡＴＧＣＣＡ

ＧｍＰＡＬ２￣３ ＣＡＡＴＡＣＴＴＧＧＣＧＡＡＣＣＣＧ ＴＧＧＣＡＡＡＧＴＧＣＡＡＴＧＡＧＧ

ＧｍＰＡＬ３￣１ ＴＧＧＣＧＧＧＧＡＧＡＣＡＣＴＡＡＣＴＡ ＴＴＴＴＧＧＧＴＧＡＴＣＣＡＧＴＣＧＣＡ

ＧｍＮＡＣ４ ＣＴＴＧＡＴＧＡＣＴＧＧＧＴＴＣＴＧＴＧ ＴＴＧＣＴＧＴＡＴＴＧＡＧＴＧＴＧＣＴＣＧ

ＧｍＰＧＩＰ￣１ ＣＣＡＧＡＣＴＴＧＴＴＣＧＣＴＴＣＣ ＧＡＣＣＣＡＡＡＣＡＡＣＡＣＣＧＡＣＧ

ＧｍＰＧＩＰ￣２ ＴＧＴＣＴＣＧＴＡＡＣＡＡＧＣＴＴＧＡＧＧ ＧＡＧＴＣＣＡＡＧＡＣＣＴＴＴＧＧＣＡＣ

ＧｍＰＧＩＰ￣３ ＧＴＧＴＴＧＴＴＴＧＧＧＡＣＧＧＡＧＡ ＴＧＡＧＧＴＡＧＣＧＴＣＣＣＡＴＡＡＡＴＡＣＧ

ＧｍＰＧＩＰ￣４ ＣＡＡＣＡＡＣＣＡＧＡＣＡＴＧＣＣＧ ＡＴＴＧＣＧＣＣＧＡＡＧＡＡＧＴＴＴ

　 　 采用 Ｔｒｉｚｏｌ 法[２９]提取大豆叶片 ＲＮＡꎬ用反转录

试剂 盒 ＴｒａｎｓＳｃｒｉｐｔ Ｏｎｅ￣Ｓｔｅｐ ｇＤＮＡ Ｒｅｍｏｖａｌ ａｎｄ
ｃＤＮＡ ＳｙｎｔｈｅｓｉｅＳｕｐｅｒＭｉｘ ＡＴ３１１(中国全式金生物公

司)反转录获得 ｃＤＮＡꎮ 使用 ＣｈａｍＱ Ｕｎｉｖｅｒｓａｌ ＳＹＢＲ
Ｑｐｃｒ Ｍａｓｔｅｒ ＭＩＸ￣Ｑ７１１ (中国诺唯赞生物公司) 试

剂ꎬ利用荧光定量 ＰＣＲ 仪(美国 Ｂｉｏ￣Ｒａｄ 公司)进行

荧光定量 ＰＣＲ 反应ꎬ反应程序为:９５ ℃ 预变性

５ ｍｉｎꎻ９５ ℃变性 １５ ｓꎬ退火 ２０ ｓꎬ７２ ℃ 延伸 ３０ ｓꎬ
４５ 个循环ꎻ９５ ℃延伸 １ ｍｉｎꎬ对 ５５ ~ ９５ ℃溶解曲线

进行分析ꎮ
１. ４　 数据分析

利用 Ｐｈｏｔｏｓｈｏｐ ２０２０ 软件扫描大豆叶片面积和

病斑面积像素值ꎬ利用 Ｅｘｃｅｌ ２００３ 软件计算病斑率

和病情指数ꎮ
利用 Ｂｉｏ￣Ｒａｄ Ｐｒｉｍｅｒ ＰＣＲ 软件和 Ｅｘｃｅｌ ２００３ 软

件统计分析试验数据ꎬ以平均值 ± 标准误(ｎ ＝ ３)表
示ꎬ并 采 用 ＧｒａｐｈＰａｄ ９ 软 件 中 ｏｎｅ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ
Ｔｕｋｅｙ’ｓ ｔｅｓｔ 进行差异显著分析和制图ꎮ

２　 结果与分析

２. １　 大豆品种抗病性鉴定结果

如表 ３ 所示ꎬ共鉴定出 ６ 份抗病品种(桂 １７０１、
桂夏 １ 号、南夏豆 ２５、桂夏 ３ 号、华夏 ５ 和天长小青

豆)ꎬ３２ 份中抗品种ꎬ５７ 份中感品种和 ５ 份感病品种

(ＨＭＣ２０６、 ＨＭＣ２０１、华夏 ２２、豫豆 ２５、横线早熟

豆)ꎮ 其中ꎬ抗病性最强的桂 １７０１ 比感病性最强的

横线早熟豆高两个抗病等级ꎬ且横线早熟豆的病情

指数(４３. ５２)是桂 １７０１ 病情指数(０. ４６)的 ９４ 倍ꎬ
说明不同大豆品种对大豆炭疽病的抗感病程度差

异很大ꎮ
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表 ３　 供试大豆品种苗期炭疽病抗性鉴定结果

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ａｎｔｈｒａｃｎｏｓｅ ａｔ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｓｔａｇｅ ｉｎ ｔｅｓｔｅｄ ｓｏｙｂｅａｎ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

序号

Ｎｕｍｂｅｒ
大豆品种

Ｓｏｙｂｅａｎ ｖａｒｉｅｔｙ
病情指数

ＤＩ
抗性

Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
序号

Ｎｕｍｂｅｒ
大豆品种

Ｓｏｙｂｅａｎ ｖａｒｉｅｔｙ
病情指数

ＤＩ
抗性

Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
序号

Ｎｕｍｂｅｒ
大豆品种

Ｓｏｙｂｅａｎ ｖａｒｉｅｔｙ
病情指数

ＤＩ
抗性

Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

１ 桂 １７０１ ０. ４６ 抗病 ３５ 龙州小中早 １８. ５２ 中抗 ６９ 中豆 ３９ ２９. ６３ 中感

２ 桂夏 １ 号 ３. ７０ 抗病 ３６ 桐庐牛吃豆 １８. ９８ 中抗 ７０ 龙川民键豆 ２９. ６３ 中感

３ 南夏豆 ２５ ７. ４１ 抗病 ３７ 平江大鹏豆 １８. ９８ 中抗 ７１ ６５１￣２ 茅草豆 ２９. ６３ 中感

４ 桂夏 ３ 号 ７. ４１ 抗病 ３８ 天等隆安豆 １９. ４４ 中抗 ７２ 八月青豆 ２９. ６３ 中感

５ 华夏 ５ ８. ８０ 抗病 ３９ 黑脐大豆 ２１. ３０ 中感 ７３ 八月黄 ３０. ５６ 中感

６ 天长小青豆 ９. ７２ 抗病 ４０ 夏邑太平紫花角 ２１. ３０ 中感 ７４ 天隆一号 ３０. ５６ 中感

７ 柳城八月黄 １０. ６５ 中抗 ４１ 粤春 ２０１５￣２ ２１. ３０ 中感 ７５ 南农 ９９￣１０ ３０. ５６ 中感

８ 晋大 ７０ １１. １１ 中抗 ４２ 武宣八月黄 ２２. ２２ 中感 ７６ 六月豆 ３０. ５６ 中感

９ 阳春小粒黑豆 １１. ５７ 中抗 ４３ ６８１ 杂交混选 ２２. ２２ 中感 ７７ 鸡窝豆 ３０. ５６ 中感

１０ 上饶黄豆 １２. ０４ 中抗 ４４ 湘春豆 ２６ ２３. １５ 中感 ７８ 丰城当地黄豆 ３０. ５６ 中感

１１ 溧水中子黄豆 １２. ０４ 中抗 ４５ ＳＣ１５ ２３. ６１ 中感 ７９ 潘阳黑豆 ３０. ５６ 中感

１２ 粤春 ２０１２￣２ １２. ９６ 中抗 ４６ 拉线黄豆 ２４. ０７ 中感 ８０ 都昌乌豆 ３０. ５６ 中感

１３ 中黄 ４０ １３. ８９ 中抗 ４７ 桂春豆 ８ 号 ２４. ０７ 中感 ８１ 平乐五月黄 ３１. ４８ 中感

１４ 徐豆 １４ １３. ８９ 中抗 ４８ ＳＤ３ ２４. ５４ 中感 ８２ 赣豆 １０ 号 ３１. ４８ 中感

１５ 粤春 ２０１３￣２ １３. ８９ 中抗 ４９ 辰溪大黄豆 ２４. ５４ 中感 ８３ 鸡蛋黄 ３１. ４８ 中感

１６ 赣豆 ３ 号 １３. ８９ 中抗 ５０ 桂春 １１ 号 ２５. ００ 中感 ８４ 黑大豆 ３１. ４８ 中感

１７ 泉豆 ７ 号 １４. ３５ 中抗 ５１ 尖星黄 ２５. ００ 中感 ８５ 八月爆 ３１. ４８ 中感

１８ 余杭六月豆 １４. ８１ 中抗 ５２ 华夏 ２４ ２５. ４６ 中感 ８６ 向阳黄豆 ３２. ４１ 中感

１９ 人潮溪黄豆 ３ １４. ８１ 中抗 ５３ 玉林大黄豆 ２５. ９３ 中感 ８７ 南丹二早黄豆 ３２. ４１ 中感

２０ 华夏 ９ １４. ８１ 中抗 ５４ 临豆 ９ 号 ２５. ９３ 中感 ８８ 夏邑大粒早黄豆 ３３. ３３ 中感

２１ 南夏豆 ４０ １５. ２８ 中抗 ５５ 扶绥青黄豆 ２５. ９３ 中感 ８９ 高州黑豆 ３３. ３３ 中感

２２ 桂春豆 １０３ １５. ７４ 中抗 ５６ 桂夏 １１９ ２６. ８５ 中感 ９０ ＫＯＫＯ ３４. ２６ 中感

２３ 圳上黄豆 １５. ７４ 中抗 ５７ 田东黄豆 ２６. ８５ 中感 ９１ 田林西平早黄豆 ３４. ２６ 中感

２４ 岳阳八月爆 １５. ７４ 中抗 ５８ 贞丰六月黄豆 ２６. ８５ 中感 ９２ 六月黄 ３５. １９ 中感

２５ 华夏 ２１ １６. ２０ 中抗 ５９ 坡黄 ２６. ８５ 中感 ９３ 华夏 ３ ３７. ０４ 中感

２６ 桂夏 ７ 号 １６. ６７ 中抗 ６０ 南农 ４９３￣１ ２６. ８５ 中感 ９４ 白毛豆 ３７. ０４ 中感

２７ 三秋豆 １６. ６７ 中抗 ６１ ６２３ 茅草豆 ２６. ８５ 中感 ９５ 华春 ８ ３７. ９６ 中感

２８ 南农 １１３８￣２ １７. ５９ 中抗 ６２ 隆林蛇场林豆 ２６. ８５ 中感 ９６ ＨＭＣ２０６ ４０. ２８ 感病

２９ 百花东黄豆 １７. ５９ 中抗 ６３ 华夏 １ ２７. ７８ 中感 ９７ ＨＭＣ２０１ ４０. ７４ 感病

３０ 埂青 ８２ １８. ０６ 中抗 ６４ 沅陵早黄豆 ２７. ７８ 中感 ９８ 华夏 ２２ ４１. ６７ 感病

３１ 粤春 ２０１３￣１ １８. ０６ 中抗 ６５ 阜豆 １ 号 ２７. ７８ 中感 ９９ 豫豆 ２５ ４１. ６７ 感病

３２ 粤夏 ２０１６￣５ １８. ５２ 中抗 ６６ 南豆 １８ ２７. ７８ 中感 １００ 横线早熟豆 ４３. ５２ 感病

３３ 宾阳大粒早黄豆 ２ １８. ５２ 中抗 ６７ 石门小白花豆 ２８. ２４ 中感

３４ 珠仔红 １８. ５２ 中抗 ６８ 沙市八月黄 ２８. ７０ 中感

２. ２　 大豆抗病基因相对表达量变化分析

２. ２. １　 病程相关蛋白(ＰＲｓ)基因　 如图 ２ 所示ꎬ抗
病品种桂 １７０１ 被平头炭疽菌侵染后ꎬＧｍＰＲ１ 基因

不表达ꎮ 不同 ＧｍＰＲｓ 在大豆炭疽病菌侵染后不同

时间 出 现 响 应ꎮ 侵 染 后 ６ ｈꎬ ＧｍＰＲ２、 ＧｍＰＲ４、
ＧｍＰＲ５、ＧｍＰＲ９、ＧｍＰＲ１０ 和 ＧｍＮＰＲ１ 基因的相对表

达量均较侵染 ０ ｈ 极显著升高ꎬ说明这 ６ 个抗病基

因可能都在抗病前期起关键作用ꎮ ＧｍＰＲ３ 和

ＧｍＰＲ１２ 基因的相对表达量均在侵染后 ４８ ｈ 极显著

升高ꎬ ＧｍＰＲ２、 ＧｍＰＲ３、 ＧｍＰＲ４、 ＧｍＰＲ５、 ＧｍＰＲ１０、
ＧｍＰＲ１２ 和 ＧｍＮＰＲ１ 基因的相对表达量在侵染后

４８ ｈ 出现峰值ꎬ说明侵染后 ４８ ｈ 可能是 ＧｍＰＲ 基因

抵御大豆炭疽菌的关键时间点ꎮ



１ 期 李　 月等:南方大豆品种炭疽病抗性鉴定及抗病相关基因表达分析 １７　　　

　 　 注:ａ. ＧｍＰＲ２ꎻｂ. ＧｍＰＲ３ꎻｃ. ＧｍＰＲ４ꎻｄ. ＧｍＰＲ５ꎻｅ. ＧｍＰＲ９ꎻ ｆ. ＧｍＰＲ１０ꎻｇ. ＧｍＰＲ１２ꎻｈ. ＧｍＮＰＲ１ꎮ 不同小写字母表示数值间差异显著

(Ｐ < ０. ０５)ꎬ下同ꎮ
Ｎｏｔｅ:ａ. ＧｍＰＲ２ꎻ ｂ. ＧｍＰＲ３ꎻ ｃ. ＧｍＰＲ４ꎻ ｄ. ＧｍＰＲ５ꎻ ｅ. ＧｍＰＲ９ꎻ ｆ. ＧｍＰＲ１０ꎻ ｇ. ＧｍＰＲ１２ꎻ ｈ. ＧｍＮＰＲ１. Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｖａｌｕｅｓ (Ｐ < ０. ０５)ꎬｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ２　 抗病品种桂 １７０１ 被侵染后不同时间 ＰＲ 基因表达分析

Ｆｉｇ. ２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ＰＲ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｖａｒｉｅｔｙ Ｇｕｉ １７０１ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｍｅｓ ａｆｔｅｒ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ

　 　 如图 ３ 所示ꎬ感病品种横线早熟豆被平头炭疽

菌侵染后ꎬＧｍＰＲ１ 基因不表达ꎮ ＧｍＰＲ３、ＧｍＰＲ４、
ＧｍＰＲ１０ 和 ＧｍＰＲ１２ 基因的相对表达量极显著升

高ꎬ而 ＧｍＰＲ９ 和 ＧｍＮＰＲ１ 基因的相对表达量极显

著降低ꎬ表明感病品种接种大豆炭疽菌后 ＧｍＰＲ９ 和

ＧｍＮＰＲ１ 基因的表达受到抑制ꎮ ＧｍＰＲ３、ＧｍＰＲ４ 和

ＧｍＰＲ１０ 基因的相对表达量在侵染后 ６ ｈ 极显著升

高ꎻＧｍＰＲ２ 基因的相对表达量在侵染后 １２ ｈ 极显

著升高ꎻＧｍＰＲ５、ＧｍＰＲ１２ 和 ＧｍＮＰＲ１ 基因的相对表

达量 在 侵 染 后 ２４ ｈ 极 显 著 升 高ꎮ ＧｍＰＲ４ 和

ＧｍＰＲ１０ 基因的相对表达量在侵染后 １２ ｈ 出现峰

值ꎻＧｍＰＲ２ 和 ＧｍＮＰＲ１ 基因的相对表达量在侵染后

２４ ｈ 出现峰值ꎻＧｍＰＲ１２ 基因的相对表达量在侵染

后 ４８ ｈ 出现峰值ꎻＧｍＰＲ３ 和 ＧｍＰＲ５ 基因的相对表

达量则在侵染后 ７２ ｈ 才出现峰值ꎮ ＧｍＰＲ３ 基因的

相对表达量在侵染后逐渐增加ꎬ并且增长幅度较

大ꎮ 结果表明不同 ＧｍＰＲｓ 发挥作用的时间及作用

时间长短存在差异ꎬ在大豆响应平头炭疽菌的分子

调控过程中各自发挥不同的作用ꎮ

　 　 注:ａ. ＧｍＰＲ２ꎻｂ. ＧｍＰＲ３ꎻｃ. ＧｍＰＲ４ꎻｄ. ＧｍＰＲ５ꎻｅ. ＧｍＰＲ９ꎻｆ. ＧｍＰＲ１０ꎻｇ. ＧｍＰＲ１２ꎻｈ. ＧｍＮＰＲ１ꎮ
Ｎｏｔｅ:ａ. ＧｍＰＲ２ꎻ ｂ. ＧｍＰＲ３ꎻ ｃ. ＧｍＰＲ４ꎻ ｄ. ＧｍＰＲ５ꎻ ｅ. ＧｍＰＲ９ꎻ ｆ. ＧｍＰＲ１０ꎻ ｇ. ＧｍＰＲ１２ꎻ ｈ. ＧｍＮＰＲ１.

图 ３　 感病品种横线早熟豆被侵染后不同时间 ＰＲ 基因表达分析

Ｆｉｇ. ３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ＰＲ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｖａｒｉｅｔｙ Ｈｅｎｇｘｉａｎｚａｏｓｈｕｄｏｕ
ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｍｅｓ ａｆｔｅｒ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ



１８　　　 大 豆 科 学 １ 期

　 　 抗病品种桂 １７０１ 和感病品种横线早熟豆中病

程相关蛋白编码基因表达量对比分析表明ꎬＧｍＰＲ２、
ＧｍＰＲ４ 和 ＧｍＮＰＲ１ 在抗性品种的表达量整体较高ꎬ
ＧｍＰＲ３ 和 ＧｍＰＲ１２ 在感性品种的表达量整体较高ꎮ
接种平头炭疽菌 ４８ ｈ 后ꎬＧｍＰＲ２、ＧｍＰＲ４、ＧｍＰＲ５、
ＧｍＰＲ１０ 和 ＧｍＮＰＲ１ 基因在抗病品种中的相对表达

量显著升高ꎬ而在感病品种中显著降低ꎻ接种后 ７２ ｈ
时ꎬＧｍＰＲ９ 基因在抗病品种中的相对表达量极显著

升高ꎬ而在感病品种中极显著降低(图 ２ 和图 ３)ꎮ
２. ２. ２　 水杨酸(ＳＡ)途径基因 　 如图 ４ 所示ꎬ抗病

品种桂 １７０１ 被平头炭疽菌侵染后ꎬ ＧｍＰＡＬ３￣１、
ＧｍＰＡＬ２￣１ 和 ＧｍＰＡＬ１￣１ 基因的相对表达量升高ꎬ分
别在侵染后 ６ꎬ１２ 和 ２４ ｈ 出现峰值ꎬＧｍＰＡＬ１￣１ 基因

的相对表达量随着时间延长呈现先升高后降低的

规律ꎮ ＧｍＮＡＣ４ 基因在侵染后 ６ꎬ４８ 和 ７２ ｈ 的相对

表达量较高ꎬ在 ４８ ｈ 时出现峰值ꎮ

　 　 注:ａ. ＧｍＰＡＬ１￣１ꎻｂ. ＧｍＰＡＬ２￣１ꎻｃ. ＧｍＰＡＬ３￣１ꎻｄ. ＧｍＮＡＣ４ꎮ

Ｎｏｔｅ:ａ. ＧｍＰＡＬ１￣１ꎻ ｂ. ＧｍＰＡＬ２￣１ꎻ ｃ. ＧｍＰＡＬ３￣１ꎻ ｄ. ＧｍＮＡＣ４.

图 ４　 抗病品种桂 １７０１ 被侵染后不同时间 ＳＡ 途径基因表达分析

Ｆｉｇ. ４　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ＳＡ ｐａｔｈｗａｙ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｖａｒｉｅｔｙ Ｇｕｉ １７０１ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｍｅｓ ａｆｔｅｒ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ

　 　 如图 ５ 所示ꎬ感病品种横线早熟豆被平头炭疽

菌侵染后 ６ꎬ１２ꎬ２４ꎬ４８ 和 ７２ ｈꎬＧｍＰＡＬ１￣１、ＧｍＰＡＬ３￣１
和 ＧｍＮＡＣ４ 基因的相对表达量较侵染 ０ ｈ 均极显著

升高ꎻＧｍＰＡＬ１￣１ 和 ＧｍＰＡＬ２￣１ 和 ＧｍＮＡＣ４ 基因的相

对表达量峰值均出现在侵染后 ２４ ｈꎻＧｍＰＡＬ３￣１ 和

ＧｍＰＡＬ２￣３ 表达量峰值分别出现在侵染后 ４８ 和 ７２ ｈꎮ

　 　 注:ａ. ＧｍＰＡＬ１￣１ꎻｂ. ＧｍＰＡＬ２￣１ꎻｃ. ＧｍＰＡＬ２￣３ꎻｄ. ＧｍＰＡＬ３￣１ꎻｅ. ＧｍＮＡＣ４ꎮ

Ｎｏｔｅ:ａ. ＧｍＰＡＬ１￣１ꎻ ｂ. ＧｍＰＡＬ２￣１ꎻ ｃ. ＧｍＰＡＬ２￣３ꎻ ｄ. ＧｍＰＡＬ３￣１ꎻ ｅ. ＧｍＮＡＣ４.

图 ５　 感病品种横线早熟豆被侵染后不同时间 ＳＡ 途径基因表达分析

Ｆｉｇ. ５　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ＳＡ ｐａｔｈｗａｙ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｖａｒｉｅｔｙ Ｈｅｎｇｘｉａｎｚａｏｓｈｕｄｏｕ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｍｅｓ ａｆｔｅｒ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ

　 　 抗病品种桂 １７０１ 和感病品种横线早熟豆中水

杨酸途径基因表达量对比分析表明ꎬＧｍＰＡＬ２￣３ 在

抗病 品 种 中 不 表 达ꎬ 而 在 感 病 品 种 中 表 达ꎮ
ＧｍＰＡＬ２￣１ 和 ＧｍＰＡＬ４ 在抗病品种的表达量整体较

高ꎬＧｍＰＡＬ１￣１ 和 ＧｍＰＡＬ３￣１ 在感病品种的表达量整

体较高ꎮ ＧｍＰＡＬ２￣１ 和 ＧｍＰＡＬ３￣１ 基因在抗病品种

中的相对表达量分别在接种后 １２ 和 ６ ｈ 极显著升

高ꎬ而在感病品种中则分别在接种后 ２４ 和 ４８ ｈ 才

显著升高(图 ４ 和图 ５)ꎮ
２. ２. ３　 茉莉酸 / 乙烯(ＪＡ / ＥＴ)途径基因　 如图 ６ 所

示ꎬ抗病品种桂 １７０１ 被平头炭疽菌侵染后ꎬＧｍＬＯＸ７
和 ＧｍＬＯＸ８ 基因表达ꎬＧｍＡＯＳ２ 基因不表达ꎮ 侵染
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后 ６ ｈꎬＧｍＬＯＸ７ 和 ＧｍＬＯＸ８ 表达量表现极显著升

高ꎻ侵染后 ７２ ｈꎬＧｍＬＯＸ７ 和 ＧｍＬＯＸ８ 基因的表达量

出现表达峰值ꎮ 结果表明在抗病品种中 ＧｍＬＯＸ７
和 ＧｍＬＯＸ８ 基因受大豆炭疽病菌侵染诱导(图 ６)ꎮ

如图 ７ 所示ꎬ感病品种横线早熟豆被平头炭疽

菌侵染后ꎬＧｍＬＯＸ７ 和 ＧｍＬＯＸ８ 基因表达ꎬＧｍＡＯＳ２
基因不表达ꎮ 且 ＧｍＬＯＸ７ 和 ＧｍＬＯＸ８ 基因的表达

量在侵染后明显降低ꎮ
抗病品种桂 １７０１ 和感病品种横线早熟豆中茉

莉酸 /乙烯途径基因表达量对比分析表明ꎬ抗病品

种中 ＧｍＬＯＸ７ 和 ＧｍＬＯＸ８ 基因的表达量是感病品

种中的 ４００ ~ １ ０００ 倍(图 ６ 和图 ７)ꎮ
２. ２. ４　 多聚半乳糖醛酸酶抑制蛋白(ＰＧＩＰｓ)基因

　 抗病品种桂 １７０１ 中只有 ＧｍＰＧＩＰ２、ＧｍＰＧＩＰ３ 表

达ꎬ而 ＧｍＰＧＩＰ１ 和 ＧｍＰＧＩＰ４ 不表达ꎮ ＧｍＰＧＩＰ２ 的

表达量极显著降低ꎻ而 ＧｍＰＧＩＰ３ 的表达量在侵染后

６ 和 ４８ ｈ 较高(图 ８)ꎮ

　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 注:ａ. ＧｍＬＯＸ７ꎻｂ. ＧｍＬＯＸ８ꎮ
　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 Ｎｏｔｅ:ａ. ＧｍＬＯＸ７ꎻ ｂ. ＧｍＬＯＸ８.

图 ６　 抗病品种桂 １７０１ 被侵染后不同时间 ＪＡ / ＥＴ 途径基因表达分析

Ｆｉｇ. ６　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ＪＡ / ＥＴ ｐａｔｈｗａｙ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｖａｒｉｅｔｙ Ｇｕｉ １７０１ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｍｅｓ ａｆｔｅｒ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ

　 　 　 　 　 　 注:ａ. ＧｍＬＯＸ７ꎻｂ. ＧｍＬＯＸ８ꎮ
　 　 　 　 Ｎｏｔｅ:ａ. ＧｍＬＯＸ７ꎻ ｂ. ＧｍＬＯＸ８.

图 ７　 感病品种横线早熟豆被侵染后不同时间 ＪＡ / ＥＴ 途径基因表达分析

Ｆｉｇ. ７　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ＪＡ / ＥＴ ｐａｔｈｗａｙ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｖａｒｉｅｔｙ Ｈｅｎｇｘｉａｎｚａｏｓｈｕｄｏｕ
ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｍｅｓ ａｆｔｅｒ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ

　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 注:ａ. ＧｍＰＧＩＰ２ꎻｂ. ＧｍＰＧＩＰ３ꎮ
　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 Ｎｏｔｅ:ａ. ＧｍＰＧＩＰ２ꎻ ｂ. ＧｍＰＧＩＰ３.

图 ８　 抗病品种桂 １７０１ 被侵染后不同时间 ＰＧＩＰ 相关基因表达分析

Ｆｉｇ. ８　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ＰＧＩＰ￣ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｖａｒｉｅｔｙ Ｇｕｉ １７０１ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｍｅｓ ａｆｔｅｒ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ



２０　　　 大 豆 科 学 １ 期

　 　 如图 ９ 所示ꎬ感病品种横线早熟豆被平头炭疽

菌侵染后ꎬＧｍＰＧＩＰ 基因家族中只有 ＧｍＰＧＩＰ３ 基因

表达ꎮ 侵染后 ６ꎬ１２ꎬ２４ 和 ７２ ｈꎬＧｍＰＧＩＰ３ 基因的表

达量较高ꎬ侵染后 ４８ ｈ 表达量较低ꎮ

图 ９　 感病品种横线早熟豆被侵染后不同时间 ＰＧＩＰ 相关

基因(ＧｍＰＧＩＰ３)表达分析

Ｆｉｇ. ９　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ＰＧＩＰ￣ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅ (ＧｍＰＧＩＰ３)
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｖａｒｉｅｔｙ Ｈｅｎｇｘｉａｎｚａｏｓｈｕｄｏｕ

ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｍｅｓ ａｆｔｅｒ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ

　 　 抗病品种桂 １７０１ 和感病品种横线早熟豆中多

聚半乳糖醛酸酶抑制蛋白基因表达量对比分析表

明ꎬ平头炭疽菌侵染后ꎬＧｍＰＧＩＰ２ 在抗病品种中表

达ꎬ而在感病品种中不表达ꎮ 侵染后 ４８ ｈꎬ抗性品种

中 ＧｍＰＧＩＰ３ 基因的表达量较其他时间高ꎬ而感性品

种中 ＧｍＰＧＩＰ３ 基因的表达量较其他时间低ꎬ表明

４８ ｈ 可能是 ＧｍＰＧＩＰ３ 基因抵御大豆炭疽菌侵染的

关键时间点(图 ８ 和图 ９)ꎮ

３　 讨论

本研究共鉴定出 ６ 个抗炭疽病病大豆品种(桂
１７０１、桂夏 １ 号、南夏豆 ２５、桂夏 ３ 号、华夏 ５、天长

小青豆)ꎬ３２ 个中抗品种ꎬ５７ 个中感品种和 ５ 个感病

品种(ＨＭＣ２０６、ＨＭＣ２０１、华夏 ２２、豫豆 ２５、横线早

熟豆)ꎬ筛选出的抗炭疽病品种可为我国南方地区

优质抗病大豆品种选育提供资源ꎮ
ＰＲｓ 蛋白通常不会在健康植物中积累ꎬ而是受

病原菌侵染或相关胁迫诱导的ꎮ 因此ꎬ它们在提高

植物的防御能力方面发挥着重要作用[３０]ꎮ 本研究

抗病品种中部分 ＰＲ 蛋白编码基因的基础相对表达

量(侵染 ０ ｈ)高于感病品种ꎬ受大豆平头炭疽菌侵

染后响应较快ꎮ ＧｍＰＲ２、ＧｍＰＲ４、ＧｍＰＲ５、ＧｍＰＲ９、
ＧｍＰＲ１０ 和 ＧｍＮＰＲ１ 基因侵染后 ６ ｈ 表达量较 ０ ｈ
显著升高ꎮ 而抗病品种中 ＧｍＰＲ３ 和 ＧｍＰＲ１２ 基因

的基础相对表达量低于感病品种ꎬ却在受侵染后

４８ ｈ跃升至峰值ꎬ而感病品种 ＧｍＰＲ３ 和 ＧｍＰＲ１２ 基

因的表达峰值分别出现在 ７２ 和 ４８ ｈꎮ 表明不同

ＰＲｓ 基因对大豆炭疽病菌侵染的响应时间存在差

异ꎬＰＲｓ 蛋白在抗病前期起关键作用ꎬ受大豆炭疽病

菌侵染后 ＰＲｓ 蛋白基因的表达量对于抗性蛋白前

期积累起到关键作用ꎮ
已有研究表明ꎬ接种炭疽菌后ꎬ抗病柱花草品

种 ＰＡＬ 基因的表达量明显高于感病品种ꎬ推测 ＰＡＬ
基因在柱花草抗炭疽病过程中起重要作用[３１]ꎮ 苍

耳单囊白粉菌(Ｐｏｄｏｓｐｈａｅｒａ ｘａｎｔｈｉｉ)侵染美洲南瓜

后ꎬ抗病品种 ＰＡＬ 基因相对表达量显著增加ꎬ且出

现表达峰值的时间早于感病品种[３２]ꎮ 本研究中ꎬ抗
病品种和感病品种受大豆平头炭疽菌侵染后ꎬＳＡ 途

径 基 因 ＧｍＰＡＬ１￣１、 ＧｍＰＡＬ２￣１、 ＧｍＰＡＬ２￣３ 和

ＧｍＰＡＬ３￣１ 的相对表达量均随时间变化而表现出明

显的增减规律ꎬ且抗病品种的响应快于感病品种ꎮ
另外ꎬ抗病品种 ＧｍＮＡＣ４ 基因的表达量是感病品种

的 １２ 倍左右ꎮ
接种炭疽菌后ꎬ抗病品种中 ＪＡ / ＥＴ 途径基因

ＧｍＬＯＸ７ 和 ＧｍＬＯＸ８ 的相对表达量均极显著升高ꎬ
而感病品种中则降低ꎮ

菌核 病 菌 侵 染 大 豆 下 胚 轴 后ꎬ ＧｍＰＧＩＰ３、
ＧｍＰＧＩＰ５ 和 ＧｍＰＧＩＰ７ 被诱导表达ꎬ且 ＧｍＰＧＩＰ３ 表

达量较高[３３]ꎮ 本研究中ꎬ接种平头炭疽菌后ꎬ抗病

大豆品种 ＧｍＰＧＩＰ２ 的相对表达量极显著降低ꎬ而感

病品种中没有检测到 ＧｍＰＧＩＰ２ꎻ抗病品种和感病品

种中 ＧｍＰＧＩＰ３ 基因的表达量升高ꎻ在 ４８ ｈ 抗病品

种出现 ＧｍＰＧＩＰ３ 的表达峰值ꎬ而感病品种则出现该

基因表达量的最低值ꎮ 徐晶等[４] 研究表明ꎬ炭疽菌

侵染大豆 ４８ ｈꎬ感病大豆叶片内形成侵染菌丝ꎬ而在

抗病大豆被侵染的叶片细胞 内 出 现 类 似 ＨＲ
(Ｈｙｐｅｒｓｅｎｓｉｔｉｖｅ Ｒｅｓｐｏｎｓｅ)的细胞坏死反应ꎬ猜测这

时防卫基因表达等防卫方式发挥作用ꎮ 本研究推

测 ＧｍＰＧＩＰ３ 基因在 ４８ ｈ 抵御炭疽病菌侵染时起到

了关键性作用ꎮ
接种平头炭疽菌 ４８ ｈ 后ꎬ ＧｍＰＲ２、 ＧｍＰＲ４、

ＧｍＰＲ５、ＧｍＰＲ１０、ＧｍＮＰＲ１、ＧｍＮＡＣ４ 和 ＧｍＰＧＩＰ３ 基

因在抗病品种桂 １７０１ 中的相对表达量显著升高ꎬ而
在感病品种横线早熟豆中显著降低ꎻ接种后 ７２ ｈ
时ꎬＧｍＰＲ９、ＧｍＬＯＸ７ 和 ＧｍＬＯＸ８ 基因在抗病品种桂

１７０１ 中的相对表达量极显著升高ꎬ而在感病品种横

线早熟豆中极显著降低ꎮ ＧｍＰＡＬ２￣１ 和 ＧｍＰＡＬ３￣１
基因在抗病品种桂 １７０１ 中的相对表达量分别在接

种后 １２ 和 ６ ｈ 极显著升高ꎬ而在感病品种横线早熟

豆中则分别在接种后 ２４ 和 ４８ ｈ 才显著升高ꎮ 推测

大豆炭疽菌侵染后 ４８ ｈ 是大豆抗病基因响应侵染

的关键时间点ꎮ
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４　 结论

参试的 １００ 份供试南方春大豆品种中ꎬ６ 份为

抗病品种、３２ 份为中抗品种、５７ 份为中感品种、５ 份

为感病品种ꎮ 抗病品种分别为桂 １７０１、桂夏 １ 号、
南夏豆 ２５、桂夏 ３ 号、华夏 ５ 和天长小青豆ꎮ ｑＲＴ￣
ＰＣＲ 检测结果表明ꎬ抗病品种桂 １７０１ 和感病品种横

线早熟豆接种大豆炭疽菌后ꎬ抗病相关基因的表达

情况存在较大差异ꎬ抗病品种对病菌侵染响应更

快ꎬ大豆炭疽菌侵染后 ４８ ｈ 可能是大豆抗病基因响

应侵染的关键时间点ꎮ 研究结果为抗炭疽病大豆

育种和进一步阐明大豆抗炭疽病的分子机制奠定

了基础ꎮ
致谢:供试的 １００ 份南方春大豆品种由农业农村部

国家大豆改良中心广东分中心年海教授提供ꎬ供试

的平头炭疽菌(Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｔｒｕｎｃａｔｕｍ)由安徽省农

业科学院植物保护研究所赵伟副研究员提供ꎬ在此

一并表示感谢!
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ｐｒｏｔｅｉｎｓ[Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｎｈｕｉ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ ２００６ (９):

１７６２￣１７６３. )

[１３] ＷＡＮＧ Ｊꎬ ＺＨＡＮＧ Ｌ Ｗꎬ ＬＩＵ Ｃ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｐａｔｈｏｇｅｎｅｓｉｓ ｒｅｌａｔｅｄ

ｐｒｏｔｅｉｎ (ＰＲ ｐｒｏｔｅｉｎ) ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｔｈｒｏｕｇｈ ＨＭＭＥＲ ａｎｄ

ＢＬＡＳＴ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ[Ｊ] . Ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１１ꎬ ３０

(６): ６４９￣６５６.

[１４] 陈华涛ꎬ 陈新ꎬ 顾和平ꎬ 等. 大豆 ＧｍＰＲ１０ 基因克隆与植物表

达载体的构建[ Ｊ] . 江苏农业学报ꎬ ２０１１ꎬ ２７ (３): ４９４￣４９９.

(ＣＨＥＮ Ｈ Ｔꎬ ＣＨＥＮ Ｘꎬ ＧＵ Ｈ Ｐꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｌｏｎｉｎｇ ａｎｄ ｐｌａｎｔ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｖｅｃｔｏｒ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ＧｍＰＲ１０ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ[Ｊ] . Ｊｉａｎｇｓｕ

Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ ２０１１ꎬ ２７(３): ４９４￣４９９. )

[１５] ＹＡＮＧ Ｘ Ｄꎬ ＹＡＮＧ Ｊꎬ ＬＩ Ｈ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ

ｃｈｉｔｉｎａｓｅ ｇｅｎｅ ＣｍＣＨ１ ｆｒｏｍ Ｃｏｎｉｏｔｈｙｒｉｕｍｍｉｎｉｔａｎｓ ｒｅｎｄｅｒｓ

ｅｎｈａｎｃｅｄ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ Ｓｃｌｅｒｏｔｉｎｉａ ｓｃｌｅｒｏｔｉｏｒｕｍ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ [ Ｊ] .

Ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ２０２０ꎬ ２９(２): １８７￣１９８.

[１６] ＨＵＡＮＧ Ｐ Ｘ ꎬ ＤＯＮＧ Ｚ ꎬ ＧＵＯ Ｐ Ｒ ꎬ ｅｔ ａｌ . Ｓａｌｉｃｙｌｉｃ ａｃｉｄ

ａｕｐｐｒｅｓｓｅｓ ａｐｉｃａｌ ｈｏｏｋ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｖｉａ ＮＰＲ１￣ｍｅｄｉａｔｅｄ ｒｅｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ

ＥＩＮ３ ａｎｄ ＥＩＬ１ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ[Ｊ] . Ｔｈｅ Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌꎬ ２０２０ꎬ ３２(３):

６１２￣６２９.
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[１７] 韩晓斌. 水稻斑点叶突变体 ｓｐｌ１０１ 和 ｓｐｌ１０２ 的筛选及候选基

因鉴定 [ Ｄ]. 海口:海南大学ꎬ ２０１７. ( ＨＡＮ Ｘ Ｂ. Ｇｅｎｅｔｉｃ

ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｓ ｆｏｒ ｔｗｏ ｓｐｏｔｔｅｄ￣ｌｅａｆ

ｍｕｔａｎｔｓ ( ｓｐｌ１０１ ａｎｄ ｓｐｌ１０２ ) ｉｎ ｒｉｃｅ [ Ｄ]. Ｈａｉｋｏｕ: Ｈａｉｎａｎ

Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ２０１７. )

[１８] ＳＡＲＩＳＯＹ Ｕꎬ ＤＩＮＬＥＲ Ｂ Ｓꎬ ＴＡＳＣＩ Ｅ . Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ＮＰＲ１

ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｓａｌｉｃｙｌｉｃ ａｃｉｄ ｃｈａｎｇｅ ｉｎ ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｏｆ

ｓｏｙｂｅａｎ ｌｅａｖｅｓ ｂｙ ａｃｃｌｉｍａｔｉｏｎ [ Ｊ ] . Ｎｏｔｕｌａｅ Ｂｏｔａｎｉｃａｅ Ｈｏｒｔｉ

Ａｇｒｏｂｏｔａｎｉｃｉ Ｃｌｕｊ￣Ｎａｐｏｃａꎬ ２０１８ꎬ ４６(２): ３５６￣３６４.

[１９] ＲＯＢＥＲＴ￣ＳＥＩＬＡＮＩＡＮＴＺ Ａꎬ ＧＲＡＮＴ Ｍꎬ ＪＯＮＥＳ Ｊ Ｄ. Ｈｏｒｍｏｎｅ

ｃｒｏｓｓｔａｌｋ ｉｎ ｐｌａｎｔ ｄｉｓｅａｓｅ ａｎｄ ｄｅｆｅｎｓｅ: Ｍｏｒｅ ｔｈａｎ ｊｕｓｔ ｊａｓｍｏｎａｔｅ￣

ｓａｌｉｃｙｌａｔｅ ａｎｔａｇｏｎｉｓｍ [ Ｊ ] . Ａｎｎｕａｌ Ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ Ｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙꎬ

２０１１ꎬ ４９: ３１７￣３４３.

[２０] 朱婷婷ꎬ 王春生ꎬ 孙珊珊ꎬ 等. 转 ＮＰＲ１ 和 ＣＨＲ３ 抗病基因提

高大豆对疫霉根腐病抗性研究[Ｊ] . 大豆科学ꎬ ２０２１ꎬ ４０(２):

１６８￣１７６. (ＺＨＵ Ｔ Ｔꎬ ＷＡＮＧ Ｃ Ｓꎬ ＳＵＮ Ｓ Ｓꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｍｐｒｏｖｉｎｇ ｔｈｅ

ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ ｒｏｏｔ ｒｏｔ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ ｂｙ ｔｒａｎｓｆｏｒｍｉｎｇ

ｂｒｏａｄ￣ｓｐｅｃｔｒｕｍ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ ＮＰＲ１ ａｎｄ ＣＨＲ３ [ Ｊ] .

Ｓｏｙｂｅａｎ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０２１ꎬ ４０(２): １６８￣１７６. )

[２１] 冯志明ꎬ王广达ꎬ赵剑华ꎬ等. 水稻富含半胱氨酸类受体激酶家

族基因对纹枯病菌和植物激素的响应特征分析[ Ｊ] . 中国水

稻科学ꎬ ２０２１ꎬ ３５(５): ４３９￣４４８. ( ＦＥＮＧ Ｚ Ｍꎬ ＷＡＮＧ Ｇ Ｄꎬ

ＺＨＡＯ Ｊ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ. Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｒｉｃｅ ｃｙｓｔｅｉｎｅ￣ｒｉｃｈ

ｒｅｃｅｐｔｏｒ￣ｌｉｋｅ ｋｉｎａｓｅｓ ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅｓ ｔｏ Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａ ｓｏｌａｎｉ ａｎｄ Ｐｌａｎｔ

Ｈｏｒｍｏｎｅｓ[Ｊ] . Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｒｉｃｅ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０２１ꎬ ３５(５):

４３９￣４４８. )

[２２] ＤＥＲＫＳＥＮ Ｈꎬ ＲＡＭＰＩＴＳＣＨ Ｃꎬ ＤＡＡＹＦ Ｆ. Ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｃｒｏｓｓ￣ｔａｌｋ

ｉｎ ｐｌａｎｔ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０１３ꎬ ２０７: ７９￣８７.

[２３] ＴＲＡＮ Ｎ Ｔꎬ ＴＲＡＮ Ｔ Ｔ Ｈꎬ ＤＯ Ｎ Ｄꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ

ＳＡ￣ａｎｄ ＪＡ￣ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ ｃｖ.

“Ｎａｍ Ｄａｎ” ｔｏ ｉｎｆｅｓｔａｔｉｏｎ ｂｙ Ａｐｈｉｓ ｃｒａｃｃｉｖｏｒａ[Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｐｌａｎｔ

Ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ２０１８ꎬ ５７(４): ３２１￣３３０.

[２４] ＬＥＦＥＶＥＲＥ Ｈ ꎬ ＢＡＵＴＥＲＳ Ｌ ꎬ ＧＨＥＹＳＥＮ Ｇ . Ｓａｌｉｃｙｌｉｃ ａｃｉｄ

ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ [ Ｊ] . Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０２０ꎬ

１１: ３３８.

[２５] ＲＡＴＨＩＮＡＭ Ｍꎬ ＲＡＯ Ｕꎬ ＳＲＥＥＶＡＴＨＳＡ Ｒ. Ｎｏｖｅｌ ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｃａｌ

ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｔｏ ｃｏｍｂａｔ ｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓｅｓ: Ｐｏｌｙｇａｌａｃｔｕｒｏｎａｓｅ ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

(ＰＧＩＰ) ｐｒｏｔｅｉｎｓ ａｓ ａ ｐｒｏｍｉｓｉｎｇ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｏｐｔｉｏｎ[Ｊ]. Ａｐｐｌｉｅｄ

Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ２０２０ꎬ １０４(６): ２３３３￣２３４２.

[２６] 李梅ꎬ 郭建华ꎬ 刘学东ꎬ 等. 菜豆苗期抗炭疽病接种方法比较

[Ｊ] . 天津农业科学. ２００９ꎬ １５(１): ３１￣３２. (ＬＩ Ｍꎬ ＧＵＯ Ｊ Ｈꎬ

ＬＩＵ Ｘ Ｄꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ ａｎｔｈｒａｃｎｏｓｅ

ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ ｂｅａｎ ｓｅｅｄｌｉｎｇ [ Ｊ] . Ｔｉａｎｊｉｎ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ

２００９ꎬ １５(１): ３１￣３２. )

[２７] 韩启厚ꎬ 古瑜ꎬ 于海龙ꎬ 等. 菜豆抗炭疽病苗期鉴定条件优化

及种质资源抗性鉴定[Ｊ] . 中国蔬菜. ２０１３(８): ８６￣９０. (ＨＡＮ

Ｑ Ｈꎬ ＧＵ Ｙꎬ ＹＵ Ｈ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ｏｐｔｉｍｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｆｏｒ

ｉｄｅｎｔｉｆｙｉｎｇ ａｎｔｈｒａｃｎｏｓｅ ｉｎ Ｐｈａｓｅｏｌｕｓ ｖｕｌｇａｒｉｓ Ｌ. ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｓｔａｇｅ ａｎｄ

ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｏｆ ｉｔｓ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ [ Ｊ ] . Ｃｈｉｎａ

Ｖｅｇｅｔａｂｌｅｓꎬ ２０１３(８): ８６￣９０. )

[２８] 崔华威ꎬ 杨艳丽ꎬ 黎敬涛ꎬ 等. 一种基于 Ｐｈｏｔｏｓｈｏｐ 的叶片相

对病斑面积快速测定方法 [ Ｊ] . 安徽农业科学ꎬ ２００９ꎬ ３７

(２２): １０７６０￣１０７６２. (ＣＵ Ｈ Ｗꎬ ＹＡＮＧ Ｙ Ｌꎬ ＬＩ Ｊ Ｔꎬ ｅｔ ａｌ. Ａ

ｆａｓｔｅｒ ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ ｍｅａｓｕｒｉｎｇ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｌｅｓｉｏｎ ａｒｅａ ｏｎ ｌｅａｖｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ

ｓｏｆｔｗａｒｅ ｐｈｏｔｏｓｈｏｐ[ Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｎｈｕｉ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ

２００９ꎬ ３７(２２): １０７６０￣１０７６２. )

[２９] 姚娜ꎬ 庞天德ꎬ 邓素媛ꎬ 等. 不同豆科植物组织 ＲＮＡ 提取方

法的比较分析[Ｊ] . 分子植物育种ꎬ ２０１７ꎬ １５(４): １４４１￣１４４４.

(ＹＡＯ Ｎꎬ ＰＡＮＧ Ｔ Ｄꎬ ＤＥＮＧ Ｓ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ａｎｄ

ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＲＮＡ ｅｘｔｒａｃｔｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｇｕｍｉｎｏｕｓ ｐｌａｎｔｓ

ｔｉｓｓｕｅｓ [ Ｊ ] . Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｐｌａｎｔ Ｂｒｅｅｄｉｎｇꎬ ２０１７ꎬ １５ ( ４ ):

１４４１￣１４４４. )

[３０] ＸＵ Ｐ Ｆ ꎬ ＪＩＡＮＧ Ｌ Ｙ ꎬ ＷＵ Ｊ Ｊ ꎬ ｅｔ ａｌ . Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ａｎｄ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｐａｔｈｏｇｅｎｅｓｉｓ￣ｒｅｌａｔｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ １０ ｇｅｎｅ

(ＧｍＰＲ１０) ｗｉｔｈ ｉｎｄｕｃｅｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ ( Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ)

ｄｕｒｉｎｇ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｗｉｔｈ Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ ｓｏｊａｅ [ Ｊ] . Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ

Ｒｅｐｏｒｔｓꎬ ２０１４ꎬ ４１(８): ４８９９￣４９０９.

[３１] 赵英ꎬ 付海天ꎬ 田维敏ꎬ 等. 接种后柱花草防御酶活性变化及

ＰＡＬ 基因表达分析[ Ｊ] . 草地学报ꎬ ２００８ꎬ １６ (６): ５８５￣５８９.

(ＺＨＡＯ Ｙꎬ ＦＵ Ｈ Ｔꎬ ＴＩＡＮ Ｗ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｄｅｆｅｎｄａｎｔ
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