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新疆大豆疫霉菌的毒力组成研究
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（河南科技大学，河南 洛阳４７１００３）

摘要：为明确大豆疫霉菌在新疆的分布和新疆大豆疫霉菌的毒力组成，采用大豆叶碟诱捕法从新

疆大豆田土壤中分离大豆疫霉菌，并采用幼苗下胚轴伤口接种法鉴定大豆疫霉菌的毒力。结果共

分离到２６个大豆疫霉菌株，毒力测定鉴定出２０个不同的毒力型，说明新疆的大豆疫霉菌表现出丰

富的毒力多样性。新疆大豆疫霉菌对抗病基因Ｒｐｓ１ａ，Ｒｐｓ１ｃ和Ｒｐｓ１ｋ的毒力频率均为０，因此，

可应用这３个抗病基因对新疆大豆疫霉根腐病进行有效控制。
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　　大豆疫霉根腐病引起大豆幼苗的猝死和成株的

根腐，是一种非常重要的大豆病害，也是我国大豆上

的一种重要检疫病害。在美国西北地区，每年因该

病造成的大豆损失达２亿美元，在世界范围内，每年

因此造成的大豆损失高达１０～２０亿美 元［１］。在 我

国，沈崇尧等［２］于１９８９年首次从东北地区大豆田分

离到大豆疫霉菌，随后在其他省市也相继发现该病

原菌的存在。２００５年，新 疆 发 现 了 大 豆 疫 霉 菌，且

部分地区病害发生比较严重，该病可能已成为新疆

大豆生产上的一种潜在威胁［３］。本研究拟检测新疆

大豆产区的土壤，并测定新疆大豆疫霉菌的毒力，初
步明确大豆疫霉菌在新疆的分布和新疆大豆疫霉菌

的毒力组成，以期为大豆抗疫霉根腐病品种的选育

以及抗病品种的合理布局提供理论上的指导。

１　材料和方法

１．１　土样的采集

２００７－２００８年，在新疆一些常年种植大豆的地

区（表１），选 择 有 根 腐 病 发 生 史 或 地 势 低 洼 的 大 豆

田，采用五点取样法，挖取大豆根部周围土壤约２００
ｃｍ３，同 一 块 田 中 的５个 土 样 混 合 均 匀，最 终 取 约

１００ｃｍ３ 置 纸 袋 中 带 回 实 验 室。将 土 样 在 室 内 晾

干，去除其中的植物组织和小石块等杂物，倒入灭过

菌的研钵中磨成粉末状，放回纸袋置室温下保存。

１．２　菌株的分离

土壤中大豆疫霉菌的分离按王子迎等［４］改进的
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大豆叶碟诱捕法进行。大豆叶碟由感病大豆品种合

丰４７号制得，纯 化 的 大 豆 疫 霉 菌 株 保 存 在１０％的

Ｖ８Ａ培养基上。

１．３　菌株的毒力测定

采用幼苗下胚轴伤口接种法鉴定大豆疫霉菌株

的毒力，具体方法参照文献［５］。使用的１３个鉴别

寄 主 （抗 病 基 因）分 别 为 Ｈａｒｌｏｎ（Ｒｐｓ１ａ）、Ｈａ－
ｒｏｓｏｙ１３ｘｙ（Ｒｐｓ１ｂ）、Ｗｉｌｌｉａｍｓ７９（Ｒｐｓ１ｃ）、ＰＩ１０３０９１
（Ｒｐｓ１ｄ）、Ｗｉｌｌｉａｍｓ８２（Ｒｐｓ１ｋ）、Ｌ７６－１９８８（Ｒｐｓ２）、

Ｃｈａｐｍａｎ（Ｒｐｓ３ａ）、ＰＲＸ１４６－３６（Ｒｐｓ３ｂ）、ＰＲＸ１４５－４８
（Ｒｐｓ３ｃ）、Ｌ８５－２３５２（Ｒｐｓ４）、Ｌ８５－３０５９（Ｒｐｓ５）、Ｈａ－
ｒｏｓｏｙ６２ｘｘ（Ｒｐｓ６）和 Ｈａｒｏｓｏｙ（Ｒｐｓ７），感 病 对 照 品

种为 Ｗｉｌｌｉａｍｓ，每种鉴别寄主接种１０株，试验重复

３次。以植株 死 亡 率 作 为 抗 感 的 分 类 标 准：植 株 死

亡率≤３０％，记为抗病；植株死亡率≥７０％，记为感

病；植株 死 亡 率 介 于３０％～７０％，记 为 中 间 类 型。
最终列出各个菌株的毒力公式，并计算大豆疫霉菌

群体对各个抗病基因的毒力频率，毒力频率＝能够

克服某个抗病基因的菌株数／总菌株数×１００％。

２　结果与分析

２．１　新疆大豆疫霉菌的分布

采用大豆叶碟诱捕法对来自阿勒泰地区布尔津

县，博尔塔拉蒙古自治州博乐市、温泉县，伊犁哈萨

克自治州巩留县、伊宁县、新源县、霍城县、察步查尔

县，以及石河子市等９个县市的大豆田土壤进行了

大豆疫霉菌分离，发现除伊犁哈萨克自治州霍城县

和博尔塔拉蒙古自治州温泉县没有分离到大豆疫霉

菌外，其他７个县市均分离到大豆疫霉菌（表１），共

分离到菌株２６个（表２）。说 明 大 豆 疫 霉 菌 在 新 疆

大豆产区的分布较为广泛，已成为新疆大豆生产的

潜在威胁。

表１　大豆疫霉菌在新疆的分布

采样地点 年份 检测结果

阿勒泰地区布尔津县 ２００７ ＋
博尔塔拉蒙古自治州博乐市 ２００７ ＋
博尔塔拉蒙古自治州温泉县 ２００８ －

伊犁哈萨克自治州巩留县 ２００７ ＋
伊犁哈萨克自治州伊宁县 ２００７ ＋
伊犁哈萨克自治州新源县 ２００７ ＋
伊犁哈萨克自治州霍城县 ２００８ －

伊犁哈萨克自治州察步查尔县 ２００８ ＋
石河子市 ２００８ ＋

２．２　新疆大豆疫霉菌的毒力多样性

使用１３个鉴别寄主，采用幼苗下胚轴伤口接种

法鉴定所分离到的２６个大豆疫霉菌株的毒力，发现

新疆的大豆疫霉菌表现出丰富的毒力多样性，２６个

菌株中共鉴 定 出２０个 不 同 的 毒 力 型。其 中，１１个

菌株的毒力测定中未出现中间类型，而另外１５个菌

株的毒力 测 定 中 均 出 现 中 间 类 型。ＸＪ０４、ＸＪ０５和

ＸＪ０６，ＸＪ０７和 ＸＪ１３，ＸＪ０８、ＸＪ１５和 ＸＪ２５，ＸＪ１７和

ＸＪ２６分别具有相 同 的 毒 力 型，其 余１６个 菌 株 的 毒

力型各不相同（表２）。

表２　新疆大豆疫霉菌的毒力鉴定

菌株 采样地点 毒力公式

ＸＪ０１ 阿勒泰地区布尔津县 ３ｂ、３ｃ、４、５、６

ＸＪ０２ 阿勒泰地区布尔津县 ±２、３ｂ、３ｃ、４、５、６、±７

ＸＪ０３ 阿勒泰地区布尔津县 ３ｃ、４、５、６、±７

ＸＪ０４ 阿勒泰地区布尔津县 ３ｃ、４、５、６

ＸＪ０５ 阿勒泰地区布尔津县 ３ｃ、４、５、６

ＸＪ０６ 阿勒泰地区布尔津县 ３ｃ、４、５、６

ＸＪ０７ 阿勒泰地区布尔津县 ±２、３ｃ、４、±５、６

ＸＪ０８ 博尔塔拉蒙古自治州博乐市 ２、３ｃ

ＸＪ０９ 石河子市 １ｄ、２、３ｃ、５、６、±７

ＸＪ１０ 石河子市 ２、±４

ＸＪ１１ 伊犁哈萨克自治州察布查尔县 ２、３ａ、３ｂ、３ｃ、４、５、６、７

ＸＪ１２ 伊犁哈萨克自治州巩留县 ±２、３ａ、３ｃ、４、５、６、±７

ＸＪ１３ 伊犁哈萨克自治州巩留县 ±２、３ｃ、４、±５、６

ＸＪ１４ 伊犁哈萨克自治州巩留县 ２、６、±７

ＸＪ１５ 伊犁哈萨克自治州巩留县 ２、３ｃ

ＸＪ１６ 伊犁哈萨克自治州巩留县 ±３ｃ、４、５

ＸＪ１７ 伊犁哈萨克自治州巩留县 ２、３ｃ、４、５、６、±７

ＸＪ１８ 伊犁哈萨克自治州巩留县 ２、３ｃ、４、５、６

ＸＪ１９ 伊犁哈萨克自治州巩留县 ２、３ｃ、４、５、±６

ＸＪ２０ 伊犁哈萨克自治州新源县 ２、３ｃ、４、±６

ＸＪ２１ 伊犁哈萨克自治州新源县 １ｂ、２、３ｃ、４、５、６、７

ＸＪ２２ 伊犁哈萨克自治州新源县 ２、３ｃ、±４、±７

ＸＪ２３ 伊犁哈萨克自治州新源县 ２、３ｃ、±４、±５

ＸＪ２４ 伊犁哈萨克自治州新源县 ２、３ｃ、５

ＸＪ２５ 伊犁哈萨克自治州伊宁县 ２、３ｃ

ＸＪ２６ 伊犁哈萨克自治州伊宁县 ２、３ｃ、４、５、６、±７

　注：“±”表示中间类型。

２．３　新疆大豆疫霉菌的毒力组成

从图１可以看出，新疆的大豆疫霉菌群体对１３
个抗性基因的毒力频率差异明显，对抗性基因的毒

力频率大小顺序 为Ｒｐｓ３ｃ＞Ｒｐｓ４＞Ｒｐｓ２＝Ｒｐｓ５＝
Ｒｐｓ６＞Ｒｐｓ３ｂ＞Ｒｐｓ３ａ＝Ｒｐｓ７＞Ｒｐｓ１ｂ＝Ｒｐｓ１ｄ＞
Ｒｐｓ１ａ＝Ｒｐｓ１ｃ＝Ｒｐｓ１ｋ。新疆的大豆疫霉菌群体对

Ｒｐｓ２、Ｒｐｓ３ｃ、Ｒｐｓ４、Ｒｐｓ５和Ｒｐｓ６的毒力频率 均 大

于６９％，因此，对 这５个 抗 病 基 因 的 毒 力 为 优 势 毒

力，说明抗病基因Ｒｐｓ２、Ｒｐｓ３ｃ、Ｒｐｓ４、Ｒｐｓ５和Ｒｐｓ６
已被多数新疆大豆疫霉菌株所克服，基本丧失了应

用 价 值。 而 对 Ｒｐｓ１ａ、Ｒｐｓ１ｂ、Ｒｐｓ１ｃ、Ｒｐｓ１ｄ、
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Ｒｐｓ１ｋ、Ｒｐｓ３ａ、Ｒｐｓ３ｂ 和Ｒｐｓ７ 的 毒 力 频 率 均 小 于

１５％，特别 是 对 于Ｒｐｓ１ａ、Ｒｐｓ１ｃ和Ｒｐｓ１ｋ，其 毒 力

频率均为０，说明新疆大豆疫霉菌株都带有无毒 基

因Ａｖｒ１ａ、Ａｖｒ１ｃ和Ａｖｒ１ｋ，因 此，可 以 选 用 带 有 抗

病基因Ｒｐｓ１ａ、Ｒｐｓ１ｃ和Ｒｐｓ１ｋ的大豆品种，能够有

效控制新疆大豆疫霉根腐病的发生。

图１　新疆大豆疫霉菌对１３个抗病基因的毒力频率

３　结论与讨论

本研究从新疆大豆产区９个县市的大豆田采集

土样，进行大豆疫霉菌的检测，结果从其中的７个县

市分离到了大豆疫霉菌，分属于博尔塔拉蒙古自治

州、伊犁哈萨克自治州、阿勒泰地区和石河子市，其

中博尔塔拉蒙古自治州是首次发现大豆疫霉菌的存

在。说明自２００５年王华等［３］首次在 新 疆 发 现 大 豆

疫霉菌后，大豆疫霉菌根腐病在新疆大豆产区的危

害不断扩大，目前在新疆大豆产区的分布已较为广

泛，一旦出现适合的气候条件，大豆疫霉菌根腐病在

新疆有可能大发生，造成较大的经济损失。因此，需
密切监测新疆各个大豆产区该病害的发生情况，及

时进行病害的防控，以防止该病害的大发生。
本研究采用幼苗下胚轴伤口接种法，对分离到

的２６个大豆疫霉菌株进行了毒力鉴定，发现２６个

菌株表现为２０个不同的毒力型，显示出丰富的毒力

多样性。这与董立明等［６］的研究结果相似，他 们 从

新疆的３４个大豆疫霉菌株中鉴定出２８个毒力型，
同样表现出丰富的毒力多样性。但是本研究鉴定出

的２０个毒力型与他们鉴定的２８个毒力型没有一个

相同。这可能是由于采集土样的地点不同造成的，
同时也说明大豆疫霉菌的进化速度比较快，容易发

生变异，毒力多样性非常丰富。虽然测定的大豆疫

霉菌毒力型没有一个相同，但其对１３个抗病基因的

毒力频率存在一定的相似性，本研究中毒力频率表

现最低的３个抗病基因是Ｒｐｓ１ａ、Ｒｐｓ１ｃ和Ｒｐｓ１ｋ，
董立明等［６］研究中毒力频率最低的３个抗病基因是

Ｒｐｓ１ｃ、Ｒｐｓ１ｋ和Ｒｐｓ３ｂ。抗病基因Ｒｐｓ１ｃ和Ｒｐｓ１ｋ
在２次研究中都是毒力频率最低的，说明新疆大豆

疫霉菌大多数都带有无毒基因Ａｖｒ１ｃ和Ａｖｒ１ｋ，可

应用抗 病 基 因Ｒｐｓ１ｃ和Ｒｐｓ１ｋ对 大 豆 疫 霉 根 腐 病

进行有效控制。

参考文献：

［１］　Ｔｙｌｅｒ　Ｂ　Ｍ．Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ　ｓｏｊａｅ：Ｒｏｏｔ　ｒｏｔ　ｐａｔｈｏｇｅｎ　ｏｆ

ｓｏｙｂｅａｎ　ａｎｄ　ｍｏｄｅｌ　ｏｏｍｙｃｅｔｅ［Ｊ］．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ　ｐｌａｎｔ　ｐａ－

ｔｈｏｌｏｇｙ，２００７，８：１－８．

［２］　沈崇尧，苏彦纯．中国大豆疫病的发现及初步研究［Ｊ］．

植物病理学报，１９９１，２１（４）：２９８．

［３］　王华，李 国 英，战 勇，等．新 疆 大 豆 根 腐 疫 病 鉴 定 初 报

［Ｊ］．新疆农业科学，２００６，４３（２）：１０６－１０８．

［４］　王子迎，王源超，张正光，等．土壤中大豆疫霉菌诱捕方

法的改进［Ｊ］．植物病理学报，２００５，３５（６）：５５７－５５９．

［５］　Ｌａｖｉｏｌｅｔｔｅ　Ｆ　Ａ，Ａｔｈｏｗ　Ｋ　Ｌ．Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃ　ｒａｃｅｓ　ｏｆ　Ｐｈｙ－

ｔｏｐｈｔｈｏｒａ　ｍｅｇａｓｐｅｒｍａ　ｆ．ｓｐ．ｇｌｙｃｉｎｅａ　ｉｎ　Ｉｎｄｉａｎａ，

１９７３－１９７９［Ｊ］．Ｐｌａｎｔ　Ｄｉｓｅａｓｅ，１９８１，６５：８８４－８８５．

［６］　董立明，王晓鸣，郭庆元，等．新疆大豆疫霉菌毒力及大

豆品种 抗 病 性［Ｊ］．新 疆 农 业 大 学 学 报，２００８，３１（４）：

１１－１５．

０９ 河南农业科学 第４１卷　


