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摘 要：大豆疫霉根腐病是影响大豆生产的重要病害之一，选育抗病品种对防治大豆疫霉根腐病是最有效的方法，其中

抗大豆疫霉根腐病的转基因品种选育是重要手段之一。本研究主要采用下胚轴接种法对 280个转基因大豆种质资源接

种大豆疫霉根腐病菌吉林省优势生理小种 1号，进行抗根腐病鉴定。结果表明：吉林省农科院提供的 280份转基因大豆

种质资源对 1号生理小种表现抗病的有 27份，占 9.6%，表现感病的有 188份，占 67.1%，表现中间型的有 65份，占 23.2%。
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Evaluation of Resistance to Phytophthor sojae in Genetically Modified Soy⁃
bean Germplasm
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Abstract：Phytophthora root and stem rot caused by Phytophthora sojae is a destructive disease in soybean produc⁃
tion regions in the world. To plant resistant variety is the most effective method for controlling the disease, and utili⁃
zation of GMO play a major role in disease resistance breeding. Total 280 soybean GMO from Jilin Academy of Agri⁃
culture Sciences were evaluated by inoculated at hypocotyl using Physiologic Race 1 of Phytophthora sojae, which is
the superiority race in Jilin Province. The results showed that the resistant germplasms were 27, which accounted for
9.6% ; the susceptible germplasms were 188, which accounted for 67.1% ; and the medium germplasms were 65,
which accounted for 23.2%, respectively.
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大豆疫霉根腐病是由大豆疫霉菌（Phtophtho⁃
ra sojae）引起的危害性比较严重的土传病害之

一，是影响大豆生产的重要病害之一，在大豆整

个生育期均可发病，苗期发病尤为明显，在大豆

连作和土壤湿度较大的种植区发病尤为严重，在

病害高发区可导致大豆绝产 [1]。1948年在美国印

第安纳州首次发现大豆疫霉病，之后相继在加拿

大、巴西、澳大利亚、印度、法国、朝鲜等国大豆生

产区发生危害 [2]。1989年沈崇尧和苏彦纯首次在

我国东北地区分离到大豆疫霉根腐菌 [3]，目前在

内蒙古、山东、北京、吉林等地都有分布，该病危

害严重，对大豆生产存在潜在较大威胁，深入研
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究该病害对保证我国大豆生产健康稳定发展具有

重要意义 [4]。

大豆疫霉根腐病防治措施主要为选择抗病品

种，广义抗病品种可分为两种：一种是具有小种

专化性的抗病品种，这种品种含有抗病基因，可

抗一个或多个生理小种；另一种是部分抗病品

种，表现为对所有小种都有一定的抵抗能力，出

现感病症状，只是症状较轻或引起的损失很少。

由于大豆根腐疫霉菌变异克服抗性基因，菌量逐

渐累积成为优势小种，从而导致转抗病基因资源

的抗病性丧失 [5-6]，因此选择既有特异性抗病又有

部分抗病性的品种尤为重要。本研究主要是利用

吉林省大豆疫霉菌 1号生理小种对 280份转基因

大豆材料进行抗性评价，为将来大豆生产抗病育

种奠定理论基础。

1 材料与方法
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1.1 供试材料

1.1.1 供试植物

转基因大豆种质资源由吉林省农业科学院生

物技术研究所提供，共计 280份。以常规大豆品

种“九农 21”和“吉育 71”为对照。

1.1.2 供试菌种

病原菌为大豆疫霉菌 1号生理小种，由吉林

省农业科学院植物保护研究所提供。

1.2 试验方法

1.2.1 培养基的制备

胡萝卜琼脂培养基（CA）：将新鲜胡萝卜清洗

干净，称取 200 g，切成小块放入植物组织搅碎机

内搅碎，加入 1 000 mL蒸馏水煮沸 30 min后进行

过滤，再将 20 g琼脂粉加入滤液中进行搅拌，待琼

脂融化后，将滤液定容至 1 000 mL，在 120℃高压

蒸汽灭菌 20 min后，至于超净工作台内进行冷却，

将培养基倒入已灭菌的培养皿（直径 9 cm）内，冷

却后制成厚度 0.5 cm的 CA培养基，备用。

1.2.2 原菌的活化

将保存于 10℃条件下的大豆疫霉根腐病病原

菌斜面试管取出，在无菌条件下，利用接种环挑

取 0.5 cm2左右的边缘菌落，再将挑取菌落转接于

CA平板培养基中央，转接完成后，利用封口膜进

行封口，然后倒置于 25℃温箱中培养 7 d，每天观

察病菌生长情况，及时去除被污染的培养基。

1.2.3 接种方法

每个大豆测试品种播种于装有无菌土的塑料

花盆内（直径 12 cm×高 10 cm），进行等距、等深播

种，每个花盆保苗 3株，每个重复 5盆，共设置 3次
重复，以感病和抗病品种为对照。待第一对真叶

平展后，选取生长一致的植株，将消毒的手术刀

片在植株子叶下 1 cm处划一伤口，伤口要以能看

到组织液流出为标准，将在 CA培养基上扩繁的

病原菌取出，用消毒刀片将附着菌丝的培养基切

成 3 mm左右的方块，将其嵌入伤口内，使附有菌

丝面朝内，完成病原菌接种，再将接种后的大豆

放在塑料薄膜架子内，进行 24 h喷水保湿，放置

在 25℃下进行培养，接菌 4 d后调查植株死亡情

况，然后统计平均死亡率。

1.2.4 抗病性评价标准

试验采用 Gordon等的抗性评价标准 [7]，大豆

对大豆疫霉菌的抗性共分为三个类型：死亡率高

于 70%的为感病型（Susceptible，S）、在 30%～70%
之间的为中间型（Medium，M）、低于 30%的为抗病

型（Resistant, R）。接种后，感病植株伤口处出现

水渍状病斑，很快变成淡褐色，从而整株萎蔫，植

株从接种部位折断，全株枯死；抗病植株仅在下

胚轴伤口处发生局部变褐或棕褐色甚至凹陷，病

斑不扩展，植株仍可继续生长。

2 结果与分析

2.1 抗病性评价

通过用下胚轴伤口接种法接种大豆疫霉菌菌

株 1号生理小种，共对 280份转基因大豆种质资

源进行抗大豆疫霉根腐病的鉴定，并以“九农 21”
和“吉育 71”分别作为感病品种和抗病品种为对

照。试验结果表明，在接种大豆疫霉根腐病菌

后，“九农 21”表现为感病，“吉育 71”表现为抗病，

与所选对照结果相符。280份转基因大豆种质资

源对疫霉菌的抗性反应统计结果见表 1。试验结

果表明，接种大豆疫霉 1号生理小种后，有 188份
植株死亡率在 30%以下，表现为抗病型（R），占鉴

定资源总数的 67.1%；65份植株死亡率在 30%~
70%之间，呈中间型（M），占鉴定资源总数的

23.2%；27份转基因植株死亡率在 70%以上，呈感

病型（S），占鉴定资源总数的 9.6%。

表1 280份转基因大豆种质资源对大豆疫霉菌的反应

生理小种

生理小种 1号
注 : R为抗病型，M为中间型，S为感病型

接种方法

下胚轴伤口

数量

280

对免疫霉菌的反应

R
188

M
65

S
27

2.2 转基因种质资源世代上抗病性评价

在 280份转基因大豆中包含 T2、T3、T4、T5、T6五
个世代的种子，T2世代种子 31份，T3世代种子 58
份，T4世代种子 76份，T5世代种子 55份，T6世代种

子 60份。T2世代种子中筛选出抗性转基因大豆

12份，占 T2世代资源总数的 38.7%；T3世代种子中

筛选出抗性转基因大豆 22份，占 T3世代资源总数

的 37.9%；T4世代种子中筛选出抗性转基因大豆
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33份，占 T4世代资源总数的 43.4%；T5世代种子中

筛选出抗性转基因大豆 17份，占 T5世代资源总数

的 30.9%；T6世代种子中筛选出抗性转基因大豆

43份，占 T6世代资源总数的 71.6%（图 1）。

2.3 转基因种质资源受体上的抗病性评价

280份转基因大豆种质资源来源于 W82、沈
九、JACK、HC6、TL1、P3和 Y2七种不同受体，其中

各转基因大豆种质资源受体分别为 31、37、42、
29、50、42和 49份。从以W82为受体的转基因大

豆中筛选出抗病型 9份，占资源总数的 29.0%；从
以沈九为受体的转基因大豆中筛选出抗病型 14
份，占资源总数的 37.8%；从以 JACK为受体的转

基因大豆中筛选出抗病型 21份，占资源总数的

50%；从以 HC6为受体的转基因大豆中筛选出抗

病型 12份，占资源总数的 41.3%；从以 TL1为受体

的转基因大豆中筛选出抗病型 31份，占资源总数

的 62%；从以 P3为受体的转基因大豆中筛选出抗

病型 27份，占资源总数的 64.2%；从以 Y2为受体

的转基因大豆中筛选出抗病型 18份，占资源总数

的 36.7%（图 2）。

3 结论与讨论

3.1 下胚轴接种法优缺点

下胚轴接种法技术成熟，在大豆疫霉根腐病

的研究上应用最多，而且表型明显，但接种后会

使感病植株死亡而不能够保存杂交后代中的感病

植株，在以后的研究中，在选用下胚轴接种方法

的同时，还可选用子叶接种法、离体叶片接种法

等方法做为对比试验，以便克服因下胚轴接种后

导致的感病植株死亡的不足，可以保存杂交后代

中的感病植株，这对于遗传分析非常重要。

3.2 转基因大豆抗病性评价

利用抗病或耐病品种仍然是作物生产中对重

要病害防治的最有效手段，国内外对抗性资源的

大量筛选工作以及对抗性遗传的分析结果表明，

抗病品种可完全控制病害，并且抗性基因易于转

育。本研究共对 280份转基因大豆进行筛选工

作，有 188份转基因大豆死亡率在 67.1%以下，表

现为抗病型。从转基因种子世代上来看，T2～T5
抗性种子所占资源总数都在 35%左右，T6抗性种

子所占资源总数的 71.6%，明显高于其他世代；从

受体上来看，以 P3为受体的转基因大豆种子占资

源总数的 64.2%（最高），其次是以 L1为受体的转

基因大豆占资源总数的 62%，以W82为受体的转

基因大豆抗性品种占资源总数的 29.0%（最低），

其他品种转基因大豆抗性品种占资源总数的 40%
左右，属于中间状态。研究结果表明，转基因受

体材料的选择在大豆抗大豆根腐病转基因育种中

具有重要作用，即受体的抗病性直接决定其后代

抗病性材料的数额。

吉林省大豆种植地区存在多个致病生理小

种，并且新小种出现较快，目前培育的大豆抗疫

霉根腐病品种的抗病性一般只能维持 8~10年，随

着小种变化，其抗病性会逐渐消失，成为感病品

种。本研究所用的 280份大豆材料对大豆疫霉根

腐病吉林生理 1号小种抗病性的表现存在差异，

但均以抗病品种居多，这与近年来大豆抗病品种

的选育密切相关，因此，选育抗病品种的同时，加

强大豆疫霉病不同生理小种鉴定工作，对品种合

理布局具有重要意义。
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图1 280份不同世代抗性种子占各代种子资源比

 

图2 280份不同受体种质资源中抗病型资源占各

不同受体种质资源比
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同稻田共作模式对土壤微生物群落结构的影响，

所以能更全面地反映群落组成。从检测结果来

看，各样本共检测到细菌类群 46门、112纲、210
目、370科、664属、1 227种。和 Jangid K[19]等的研

究一致，在门的分类水平上各样品均以变形菌门

为最优势菌门。在主要优势种属中，硫化菌属

（Sulfuricurvum）的相对丰度则在 SDHXZ和 SDLXZ
中高于 SDKBZ, SDLXZ 和 SDKBZ 差别显著（P<
0.05）。 norank_c_Bacteroidetes_VadinHA17 则 在

SDHXZ中相对丰度最高，与 SDKBZ差别显著（P<
0.05）。
3.3 Yachi S等研究证实生物多样性越高生态系

统越稳定 [20]。本研究结果显示，河蟹和龙虾 2种
稻田共作模式的 Chao指数均高于稻田单作组。

这说明河蟹和龙虾引入后土壤的微生物种类越发

丰富，土壤微生物群落结构在河蟹和龙虾两种共

作模式中比稻田单作模式要稳定。河蟹和龙虾与

水稻共作复合生态系统具有更加丰富的微生物生

态组成。
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