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萝卜不同抗源对黑腐病抗性的遗传分析
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　 　 摘要：不同抗病基因的挖掘是作物持久抗性遗传改良的基础。 本研究利用 ２ 份抗黑腐病（Ｘａｎｔｈａｍｏｎａｓ ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ ｐｖ．
ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ）萝卜（Ｒａｐｈａｎｕｓ ｓａｔｉｖｕｓ Ｌ． ）材料（ＫＢ１０Ｑ⁃２２、ＫＢ１０Ｑ⁃２４）和 １ 份感病材料（ＫＢ１０Ｑ⁃３３）构建了 ２ 个 Ｆ２群体，采用苗期

剪叶 ＋ 喷雾法接种黑腐病菌 Ｘｃｃ８００４ 进行抗病性鉴定。 应用 Ｐ１、Ｐ２、Ｆ１、Ｆ２ ４ 个世代的数量性状主基因 ＋ 多基因混合遗传分

析方法，研究了萝卜 ２ 个不同抗源抗黑腐病的遗传规律，结果表明 ２ 份材料的遗传规律不同。 以 ＫＢ１０Ｑ⁃２２ 为母本的 Ｆ１ 植株

表现为抗病，其遗传模型为 Ｅ＿０ 模型，即 ２ 对加性 －显性 －上位性主基因 ＋加性 －显性 －上位性多基因模型；而以 ＫＢ１０Ｑ⁃２４ 为

母本的 Ｆ１植株表现为感病，其遗传模型为 Ｄ＿０ 模型，即 １ 对加性 － 显性主基因 ＋ 加性 － 显性 － 上位性多基因模型。 两群体主

基因遗传率分别为 ８７􀆰 ７３％和 ５５􀆰 ６４％ ，抗性遗传以主基因为主。
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黑腐病是严重危害萝卜等十字花科作物的主要

病害之一，由野油菜黄单胞菌野油菜致病变种（Ｘｃｃ，
Ｘａｎｔｈａｍｏｎａｓ ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ ｐｖ． ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ）引起，是一种

世界范围内普遍发生的细菌性维管束病害［１⁃６］。 我
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国是全球萝卜生产第一大国，栽培面积和总产量均

位于各类蔬菜作物的前 ３ 名［７］。 萝卜从苗期至采收

期均有可能发生黑腐病，导致严重的产量损失，如在

陕西武功地区，萝卜病株率可高达 ３０％ ，贮藏后块

根腐烂率约为 ５％ ～ １０％ ［８⁃９］。 由于在萝卜资源中

黑腐病抗源稀少，其对萝卜生产的影响更为深重。
国内外对植物黑腐病的抗性遗传规律研究已有

报道，发现不同物种或抗源的抗性遗传不同。 在甘

蓝种质中，Ｄ． Ｃ． Ｂａｉｎ［１０］发现抗源“Ｈｕｇｕｅｎｏｔ”的抗性

由 １ 个显性基因控制；Ｐ． Ｈ． Ｗｉｌｌｉａｍｓ 等［１１］则发现抗

源“Ｅａｒｌｙ Ｆｕｊｉ”的抗性由 １ 个隐性主效基因 ｆ 控制，
该基因杂合状态下的表达受 １ 个隐性基因 ａ 和 １ 个

显性 基 因 Ｂ 的 修 饰； Ｍ． Ｄ． Ｄｉｃｋｓｏｎ 等［１２］ 发 现

“ＰＩ４３６６０６”抗性受 １ 个隐性基因和 ２ 个修饰基因控

制；Ｙ． Ｋｉｆｕｊｉ 等［１３］发现“ＣＹ”抗性由多基因控制。 在

花椰菜种质 ＳＮ４４５ 和 Ｃ７１２ 中，其抗性由单显性基

因控制［１４⁃１５］，而在“Ｒｅｉｈｏ Ｐ０１”中，抗性表现为多基

因控制［１６］。 在甘蓝型油菜（Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ）抗源中，
抗性表现为单显性基因控制［１７］。 在白菜（Ｂ． ｃａｍｐｅｓ⁃
ｔｒｉｓ）中，其抗性由显性多基因控制［１８］。 在拟南芥中，
抗性受 １ 个显性主基因和 ２ 个修饰基因的控制［１９］。
在埃塞俄比亚芥中，抗源“ＰＩ１９９９４７”抗性由 １ 个显性

主基因控制［２０］。 李红双［２１］ 发现萝卜种质“Ｑ０７⁃１２”
对黑腐病的抗性属于数量性状遗传，受 １ 对加性⁃显
性主基因控制，同时存在多基因的修饰。

本研究通过 ４ 个世代遗传分析研究萝卜不同抗

源的抗性遗传规律，旨在为深入挖掘萝卜抗黑腐病

基因的多样性，为萝卜垂直抗性和水平抗性相结合

的持久抗病育种研究提供可靠抗源和理论依据。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 试验材料

基于多轮苗期人工接种鉴定和田间试验结果，
筛选获得稳定遗传的 ２ 份抗病材料 ＫＢ１０Ｑ⁃２２、
ＫＢ１０Ｑ⁃２４ 和 １ 份感病材料 ＫＢ１０Ｑ⁃３３，２ 份抗源分

别与感病材料杂交获得 Ｆ１， Ｆ１ 自交获得 Ｆ２ 群体

（ ＫＢ１０Ｑ⁃２２ × ＫＢ１０Ｑ⁃３３ 的 Ｆ２ 群 体 简 称 ＱＴ１，
ＫＢ１０Ｑ⁃２４ × ＫＢ１０Ｑ⁃３３ 的 Ｆ２ 群体简称 ＱＴ２）。 ２ 个

Ｆ２群体及其亲本和杂种分别于 ２０１３ 年 ８ 月播种于

中国农业科学院蔬菜花卉研究所玻璃温室内，使用

１０ｃｍ ×１０ｃｍ 塑料育苗钵育苗，育苗基质为草炭∶ 蛭
石（１∶ １），每钵播种一粒种子，所有材料均置于防虫

网内，并保持均匀一致的温光条件。 ＱＴ１ 群体 ９００
株，Ｐ１、Ｐ２ 各 ６０ 株，Ｆ１４０ 株，ＱＴ２ 群体 １０００ 株及其

Ｐ１、Ｐ２和 Ｆ１各 ５０ 株。 当幼苗长至 ４ ～ ５ 片叶时，移至

人工气候室进行黑腐病苗期人工接种鉴定。
１􀆰 ２　 试验方法

１􀆰 ２􀆰 １　 人工接种鉴定方法　 菌液的制备：黑腐病病

原菌为 Ｘｃｃ８００４，供试菌株在 ＮＹＧＡ 培养基（每 Ｌ 含

蛋白胨 ５􀆰 ０ ｇ、酵母提取物 ３􀆰 ０ ｇ、甘油 ２０􀆰 ０ ｇ，ｐＨ
７􀆰 ０，加 １􀆰 ５％ 琼脂）、２７ ～ ２８℃ 恒温箱内培养 ２ ～
３ ｄ。 将病原菌加适量无菌水稀释，通过分光光度计

调整菌液浓度为 ＯＤ６００ ＝ ０􀆰 ４。
接种方法：幼苗 ４ ～ ５ 叶期时选择第 ２、３、４ 片叶

接种，用灭菌的手术剪蘸取菌液，在距叶尖 １􀆰 ５ ｃｍ 处

垂直于叶片中脉剪下叶尖，然后用装有菌液的喷雾器

对准剪口处进行喷雾，以保证充分接种，接种后保湿

２４ ｈ，然后在温度为 ２６℃（１２ ｈ）、２０℃（１２ ｈ），相对湿度

大于 ８０％的环境中继续生长，１２ ｄ 后调查发病情况。
病情调查与分级：使用游标卡尺测量病斑深度，

病情分级标准如下表［２２］。

表 １　 苗期黑腐病病情级别标准

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｒａｄｅｓ ｏｆ ｂｌａｃｋ ｒｏｔ ｓｙｍｐｔｏｍ ａｔ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｓｔａｇｅ

级别 Ｇｒａｄｅ 病情 Ｓｙｍｐｔｏｍ

０ 无任何症状

１ 接种叶水孔处出现褪绿斑，褪绿斑扩展深度≤３ ｍｍ
３ ３ ｍｍ ＜ 水孔处最大病斑扩展深度≤６ ｍｍ
５ ６ ｍｍ ＜ 水孔处最大病斑扩展深度≤９ ｍｍ
７ ９ ｍｍ ＜ 水孔处最大病斑扩展深度≤１５ ｍｍ
９ 水孔处最大病斑扩展深度 ＞ １５ ｍｍ

计算病情指数（ＤＩ）：根据每株接种叶片的病情

分级，按照以下公式计算病情指数。

ＤＩ ＝ 􀰐（ ｓｉ × ｎｉ）
９Ｎ × １００

　 　 其中，ｓｉ：发病级别，ｎｉ：相应发病级别的叶片数，
Ｎ：调查总叶片数。 病情指数分为 ５ 级：高抗（ＨＲ）：
ＤＩ≤１０；抗病（Ｒ）：１０ ＜ ＤＩ≤２０；中抗（ＭＲ）：２０ ＜ ＤＩ≤
４０；感病（Ｓ）：４０ ＜ ＤＩ≤６０；高感（ＨＳ）：６０ ＜ ＤＩ≤１００。
１􀆰 ２􀆰 ２　 分析方法　 采用四世代的主基因 ＋ 多基因

混合遗传模型软件［２３］对 ２ 个四世代分别进行分析，
分析原理和方法参考盖钧镒等［２４］的研究。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 两个 Ｆ２群体黑腐病病情指数的次数分布

２ 个 Ｆ２群体的亲本 ＫＢ１０Ｑ⁃２２ 和 ＫＢ１０Ｑ⁃２４ 的

病情指数分别为 ６􀆰 ４ ± ４􀆰 ８ 和 １１􀆰 ９ ± ５􀆰 ９，均表现为

抗病，ＫＢ１０Ｑ⁃２２ 抗性高于 ＫＢ１０Ｑ⁃２４。 ２ 次鉴定亲

本 ＫＢ１０Ｑ⁃３３ 的病情指数分别为 ８６􀆰 ７ ± ８􀆰 ３ 和

２
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８５􀆰 ２ ± ７􀆰 ７，表现为感病，重现性好。 ＱＴ１ 的 Ｆ１病情

指数为 ２０􀆰 ２ ± ７􀆰 ９，介于两亲本之间，但明显偏向于

抗病亲本，初步表明抗病对感病为部分显性。 ＱＴ２
的 Ｆ１病情指数为 ５０􀆰 ０ ± ８􀆰 １，介于两亲本之间，且明

显偏向于感病亲本，初步表明感病对抗病为部分显

性。 ＱＴ１ 单株的抗性呈双峰分布，ＱＴ２ 单株抗性略

呈偏态的单峰分布，２ 个 Ｆ２ 群体均表现出了主基

因 ＋多基因遗传特征（图 １、图 ２）。

图 １　 ＱＴ１ 群体中具不同病情指数的株数分布图

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｌａｎｔｓ ｗｉｔｈ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｉｓｅａｓｅ ｉｎｄｅｘ ｉｎ ＱＴ１ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

图 ２　 ＱＴ２ 群体中具不同病情指数的株数分布图

Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｌａｎｔｓ ｗｉｔｈ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｉｓｅａｓｅ ｉｎｄｅｘ ｉｎ ＱＴ２ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

２􀆰 ２　 抗病性的遗传模型

根据抗病鉴定结果，采用数量性状主基因 ＋ 多

基因混合遗传的四世代联合分析法进行分析，得到

２ 个分离群体 １ 对主基因（Ａ）、２ 对主基因（Ｂ）、多
基因（Ｃ）、１ 对主基因 ＋多基因（Ｄ）和 ２ 对主基因 ＋
多基因（Ｅ）等 ５ 类遗传模型的极大对数似然函数值

和 ＡＩＣ 值（表 ２）。

表 ２　 不同群体遗传模型的 ＡＩＣ 值

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ＡＩＣ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ＫＢ１０Ｑ⁃２２ × ＫＢ１０Ｑ⁃３３ ａｎｄ ＫＢ１０Ｑ⁃２４ × ＫＢ１０Ｑ⁃３３ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｄｅｌｓ

ＫＢ１０Ｑ⁃２２ × ＫＢ１０Ｑ⁃３３ ＫＢ１０Ｑ⁃２４ × ＫＢ１０Ｑ⁃３３
模型

Ｍｏｄｅｌ
极大对数似然函数值

Ｍａｘ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｖａｌｕｅ
ＡＩＣ 值

ＡＩＣ ｖａｌｕｅ
模型

Ｍｏｄｅｌ
极大对数似然函数值

Ｍａｘ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｖａｌｕｅ
ＡＩＣ 值

ＡＩＣ ｖａｌｕｅ
Ａ＿１ － ４２３０􀆰 ７９３９４５ ８４７３􀆰 ５８７８９１ Ａ＿１ － ４４９５􀆰 ６４０１３７ ９００３􀆰 ２８０２７３
Ａ＿２ － ４５２７􀆰 ４９５６０５ ９０６４􀆰 ９９１２１１ Ａ＿２ － ４５０４􀆰 ０６２９８８ ９０１８􀆰 １２５９７７
Ａ＿３ － ４２４３􀆰 ７７２９４９ ８４９７􀆰 ５４５８９８ Ａ＿３ － ４６０９􀆰 ４０９１８ ９２２８􀆰 ８１８３５９
Ａ＿４ － ４６６９􀆰 ３７６９５３ ９３４８􀆰 ７５３９０６ Ａ＿４ － ４５６１􀆰 ４４２８７１ ９１３２􀆰 ８８５７４２
Ｄ＿０ － ４１８５􀆰 ２４３１６４ ８３８６􀆰 ４８６３２８ Ｄ＿０ － ４４７２􀆰 ０２４９０２ ８９６０􀆰 ０４９８０５
Ｄ＿１ － ４２０４􀆰 ２７７３４４ ８４２２􀆰 ５５４６８８ Ｄ＿１ － ４４７５􀆰 ３４５２１５ ８９６４􀆰 ６９０４３
Ｄ＿２ － ４４５３􀆰 ６９４８２４ ８９１９􀆰 ３８９６４８ Ｄ＿２ － ４５０９􀆰 １８４５７ ９０３０􀆰 ３６９１４１
Ｄ＿３ － ４４５３􀆰 ６９９７０７ ８９１９􀆰 ３９９４１４ Ｄ＿３ － ４４９５􀆰 ２５３９０６ ９００２􀆰 ５０７８１２
Ｄ＿４ － ４４５３􀆰 ６９９７０７ ８９１９􀆰 ３９９４１４ Ｄ＿４ － ４５０９􀆰 １９３８４８ ９０３０􀆰 ３８７６９５
Ｃ＿０ － ４４４６􀆰 ７９３４５７ ８９０５􀆰 ５８６９１４ Ｃ＿１ － ４５０９􀆰 １８６５２３ ９０２８􀆰 ３７３０４７
Ｃ＿１ － ４４５３􀆰 ６９７７５４ ８９１７􀆰 ３９５５０８ Ｃ＿０ － ４５０６􀆰 ０７３７３ ９０２４􀆰 １４７４６１
Ｂ＿１ － ４１３０􀆰 ４７３１４５ ８２８２􀆰 ９４６２８９ Ｂ＿１ － ４４７４􀆰 ３４２２８５ ８９７０􀆰 ６８４５７
Ｂ＿２ － ４１７２􀆰 ７５０４８８ ８３５９􀆰 ５００９７７ Ｂ＿２ － ４４７８􀆰 ２０２６３７ ８９７０􀆰 ４０５２７３
Ｂ＿３ － ４５２２􀆰 ３６３２８１ ９０５４􀆰 ７２６５６２ Ｂ＿３ － ４４８６􀆰 ３０１２７ ８９８２􀆰 ６０２５３９
Ｂ＿４ － ４５５７􀆰 ２３４８６３ ９１２２􀆰 ４６９７２７ Ｂ＿４ － ４５０１􀆰 ０６８８４８ ９０１０􀆰 １３７６９５
Ｂ＿５ － ４１８１􀆰 ２６４６４８ ８３７２􀆰 ５２９２９７ Ｂ＿５ － ４５９３􀆰 ３１５９１８ ９１９６􀆰 ６３１８３６
Ｂ＿６ － ４３１０􀆰 ３８５２５４ ８６２８􀆰 ７７０５０８ Ｂ＿６ － ４５９３􀆰 ３１５９１８ ９１９４􀆰 ６３１８３６
Ｅ＿０ － ４１０９􀆰 ６１０８４ ８２４３􀆰 ２２１６８ Ｅ＿０ － ４４６８􀆰 ３７０１１７ ８９６０􀆰 ７４０２３４
Ｅ＿１ － ４１０６􀆰 ０５５１７６ ８２３０􀆰 １１０３５２ Ｅ＿１ － ４４６８􀆰 ７８３６９１ ８９５５􀆰 ５６７３８３
Ｅ＿２ － ４１５２􀆰 ０７７６３７ ８３１４􀆰 １５５２７３ Ｅ＿２ － ４４７５􀆰 ３６３７７ ８９６０􀆰 ７２７５３９
Ｅ＿３ － ４４０６􀆰 ３１２９８８ ８８１８􀆰 ６２５９７７ Ｅ＿３ － ４４８２􀆰 ７７３４３８ ８９７１􀆰 ５４６８７５
Ｅ＿４ － ４４０６􀆰 ８８６７１９ ８８１７􀆰 ７７３４３８ Ｅ＿４ － ４５００􀆰 ４０６２５ ９００４􀆰 ８１２５

Ｅ＿５ － ４４９９􀆰 ８２８１２５ ９００５􀆰 ６５６２５

Ｅ＿６ － ４５０９􀆰 １９５３１２ ９０２２􀆰 ３９０６２５

３
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组合 ＫＢ１０Ｑ⁃２２ × ＫＢ１０Ｑ⁃３３ 中，ＡＩＣ 值较低的

模型为 Ｅ＿０、Ｅ＿１、Ｂ＿１、Ｅ＿２，对这 ４ 个模型进行适合

性检验（表 ３），选择统计量达到显著水平个数最少

的模型作为最优模型。 结果表明，较适模型为 Ｅ＿０
模型，即 ２ 对加性 － 显性 － 上位性主基因 ＋ 加性 －
显性 －上位性多基因模型。

组合 ＫＢ１０Ｑ⁃２４ × ＫＢ１０Ｑ⁃３３ 中，ＡＩＣ 值较低的

模型为 Ｅ＿１、Ｄ＿０、Ｅ＿２、Ｅ＿０，对这 ４ 个模型进行适合

性检验（表 ４）。 结果表明，较适模型为 Ｄ＿０ 模型，即
１ 对加性 －显性主基因 ＋ 加性 － 显性 － 上位性多基

因模型。

表 ３　 ＫＢ１０Ｑ⁃２２ × ＫＢ１０Ｑ⁃３３ 遗传模型的适合性检验

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｅｓｔ ｆｏｒ ｇｏｏｄｎｅｓｓ ｏｆ ｆｉｔ ｉｎ ＫＢ１０Ｑ⁃２２ × ＫＢ１０Ｑ⁃３３

模型

Ｍｏｄｅｌ
世代

Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ
Ｕ２

１ Ｕ２
２ Ｕ２

３ ｎＷ２ Ｄｎ

Ｂ＿１ Ｐ１ ０􀆰 ３６９（０􀆰 ５４３４） ０􀆰 ５５１（０􀆰 ４５７７） ０􀆰 ３８１（０􀆰 ５３７３） ０􀆰 ５３６９∗ ０􀆰 １９８９（０􀆰 １６６２）∗

Ｐ２ １􀆰 ０３０（０􀆰 ３１０１） ３􀆰 ６９８（０􀆰 ０５４５） １４􀆰 １４８（０􀆰 ０００２）∗ ０􀆰 ４５８２ ０􀆰 ２２７３（０􀆰 ２２６７）∗

Ｆ１ ２􀆰 ２０９（０􀆰 １３７２） ０􀆰 ２９６（０􀆰 ５８６３） １２􀆰 ８１３（０􀆰 ０００３）∗ ０􀆰 ６８９４∗ ０􀆰 ２６９２（０􀆰 １８３４）∗

Ｆ２ ０􀆰 ６９９（０􀆰 ４０３０） ０􀆰 ４４１（０􀆰 ５０６６） ０􀆰 ３３８（０􀆰 ５６０７） １􀆰 ０９２７∗ ０􀆰 １１２０（０􀆰 ０４８２）∗

Ｅ＿０ Ｐ１ １􀆰 ２３５（０􀆰 ２６６３） １􀆰 ８０５（０􀆰 １７９１） １􀆰 １４４（０􀆰 ２８４７） ０􀆰 ６８５７∗ ０􀆰 １９８６（０􀆰 １６６２）∗

Ｐ２ ０􀆰 ３１６（０􀆰 ５７４０） ０􀆰 １２３（０􀆰 ７２６０） １２􀆰 ８１２（０􀆰 ０００３）∗ ０􀆰 ３９４２ ０􀆰 ２３８４（０􀆰 ２２６７）∗

Ｆ１ ０􀆰 ００９（０􀆰 ９２３０） ０􀆰 ２５２（０􀆰 ６１５６） ５􀆰 ６７６（０􀆰 ０１７２）∗ ０􀆰 ３７６０ ０􀆰 ２１５７（０􀆰 １８３４）∗

Ｆ２ ０􀆰 ５２９（０􀆰 ４６７１） ０􀆰 １５７（０􀆰 ６９２３） １􀆰 ５２２（０􀆰 ２１７３） １􀆰 ０８３８∗ ０􀆰 １０１１（０􀆰 ０４８２）∗

Ｅ＿１ Ｐ１ ２􀆰 ０４８（０􀆰 １５２４） ２􀆰 １６８（０􀆰 １４０９） ０􀆰 １２１（０􀆰 ７２７７） ０􀆰 ７５３１∗ ０􀆰 ２０５３（０􀆰 １６６２）∗

Ｐ２ １􀆰 ０１４（０􀆰 ３１４０） ０􀆰 ００９（０􀆰 ９２４５） １８􀆰 ３０４（０􀆰 ００００）∗ ０􀆰 ５４５９∗ ０􀆰 ２７８０（０􀆰 ２２６７）∗

Ｆ１ ０􀆰 ０９４（０􀆰 ７５８５） ０􀆰 ２０５（０􀆰 ６５１０） ９􀆰 ００２（０􀆰 ００２７）∗ ０􀆰 ４３９３ ０􀆰 ２３４６（０􀆰 １８３４）∗

Ｆ２ ０􀆰 ２６７（０􀆰 ６０５３） ０􀆰 １３１（０􀆰 ７１７５） ０􀆰 ３０７（０􀆰 ５７９３） ０􀆰 ９３６６∗ ０􀆰 １０６２（０􀆰 ０４８２）∗

Ｅ＿２ Ｐ１ ０􀆰 ５４５（０􀆰 ４６０２） ０􀆰 ０００（０􀆰 ９９４８） ８􀆰 ０３４（０􀆰 ００４６）∗ ０􀆰 ６４７３∗ ０􀆰 ２８４３（０􀆰 １６６２）∗

Ｐ２ ８􀆰 ６６９（０􀆰 ００３２）∗ １１􀆰 １３１（０􀆰 ０００８）∗ ３􀆰 ７７１（０􀆰 ０５２１） ０􀆰 ８８０７∗ ０􀆰 ２８７１（０􀆰 ２２６７）∗

Ｆ１ ２􀆰 １４１（０􀆰 １４３４） ２􀆰 ８６３（０􀆰 ０９０６） １􀆰 ２１３（０􀆰 ２７０７） ０􀆰 ４７２２∗ ０􀆰 １８３６（０􀆰 １８３４）∗

Ｆ２ ２􀆰 ８１４（０􀆰 ０９３４） １􀆰 ０８９（０􀆰 ２９６７） ５􀆰 ３９３（０􀆰 ０２０２）∗ １􀆰 ５８９２∗ ０􀆰 １１６２（０􀆰 ０４８２）∗

∗表示差异显著（α ＝ ０􀆰 ０５），ｎＷ２的显著值为 ０􀆰 ４６１，下同
∗ ｉｎｄｉｃａｔｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（α ＝ ０􀆰 ０５），ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｎＷ２ ｉｓ ０􀆰 ４６１，ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ

表 ４　 ＫＢ１０Ｑ⁃２４ × ＫＢ１０Ｑ⁃３３ 遗传模型的适合性检验

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｅｓｔ ｆｏｒ ｇｏｏｄｎｅｓｓ ｏｆ ｆｉｔ ｉｎ ＫＢ１０Ｑ⁃２４ × ＫＢ１０Ｑ⁃３３

模型

Ｍｏｄｅｌ
世代

Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ
Ｕ２

１ Ｕ２
２ Ｕ２

３ ｎＷ２ Ｄｎ

Ｅ＿０ Ｐ１ ０􀆰 ３９５（０􀆰 ５２９８） ０􀆰 ３９２（０􀆰 ５３１４） ０􀆰 ００５（０􀆰 ９４４４） ０􀆰 ２３４６ ０􀆰 １７１８（０􀆰 ２０２７）
Ｐ２ ０􀆰 １０９（０􀆰 ７４１０） ０􀆰 ０５５（０􀆰 ８１４７） ４􀆰 ９１７（０􀆰 ０２６６）∗ ０􀆰 ２７０５ ０􀆰 １６５６（０􀆰 １９０４）
Ｆ１ ０􀆰 ００２（０􀆰 ９６４８） ０􀆰 ０４５（０􀆰 ８３１４） ０􀆰 ４６４（０􀆰 ４９５９） ０􀆰 １６３８ ０􀆰 １８２３（０􀆰 ３０４１）
Ｆ２ ０􀆰 ０００（０􀆰 ９８３３） ０􀆰 ００１（０􀆰 ９７５２） ０􀆰 ０４２（０􀆰 ８３６９） ０􀆰 ５４３９∗ ０􀆰 ０７３４（０􀆰 ０４５５）∗

Ｅ＿１ Ｐ１ ０􀆰 ３７０（０􀆰 ５４２９） ０􀆰 ３０８（０􀆰 ５７９２） ０􀆰 ０１９（０􀆰 ８９０１） ０􀆰 ２３２５ ０􀆰 １６９８（０􀆰 ２０２７）
Ｐ２ ０􀆰 ０６９（０􀆰 ７９３４） ０􀆰 １３０（０􀆰 ７１８３） ６􀆰 ０３８（０􀆰 ０１４０）∗ ０􀆰 ２８８５ ０􀆰 １７４８（０􀆰 １９０４）
Ｆ１ ０􀆰 ００１（０􀆰 ９７９０） ０􀆰 ０１２（０􀆰 ９１３０） ０􀆰 ２９１（０􀆰 ５８９９） ０􀆰 １６２６ ０􀆰 １８２５（０􀆰 ３０４１）
Ｆ２ ０􀆰 ００３（０􀆰 ９５９９） ０􀆰 ０００（０􀆰 ９９８９） ０􀆰 ０４０（０􀆰 ８４１６） ０􀆰 ５４６５∗ ０􀆰 ０７３４（０􀆰 ０４５５）∗

Ｅ＿２ Ｐ１ ０􀆰 ０７６（０􀆰 ７８２６） ０􀆰 ００３（０􀆰 ９５７６） ０􀆰 ７３２（０􀆰 ３９２２） ０􀆰 １７３６ ０􀆰 １５３９（０􀆰 ２０２７）
Ｐ２ １􀆰 １７１（０􀆰 ２７９１） ２􀆰 １２１（０􀆰 １４５３） ２􀆰 ６７０（０􀆰 １０２２） ０􀆰 ３０４３ ０􀆰 ２２５４（０􀆰 １９０４）∗

Ｆ１ １􀆰 ５５２（０􀆰 ２１２９） １􀆰 ００１（０􀆰 ３１７０） ０􀆰 ６７６（０􀆰 ４１０８） ０􀆰 ３１５ ０􀆰 ２８１５（０􀆰 ３０４１）
Ｆ２ ０􀆰 ０９２（０􀆰 ７６１６） ０􀆰 ０２０（０􀆰 ８８７２） ０􀆰 ３６９（０􀆰 ５４３３） ０􀆰 ５９０９∗ ０􀆰 ０７７７（０􀆰 ０４５５）∗

Ｄ＿０ Ｐ１ ０􀆰 ３３８（０􀆰 ５６１０） ０􀆰 ４６１（０􀆰 ４９７２） ０􀆰 ２１５（０􀆰 ６４２７） ０􀆰 ２２９９ ０􀆰 １７０４（０􀆰 ２０２７）
Ｐ２ ０􀆰 ０９９（０􀆰 ７５３３） ０􀆰 ０２０（０􀆰 ８８７５） ３􀆰 １８１（０􀆰 ０７４５） ０􀆰 ２３４３ ０􀆰 １５７４（０􀆰 １９０４）
Ｆ１ ０􀆰 ００２（０􀆰 ９６８６） ０􀆰 ０７３（０􀆰 ７８６５） ０􀆰 ８６６（０􀆰 ３５２０） ０􀆰 １６７８ ０􀆰 １９２１（０􀆰 ３０４１）
Ｆ２ ０􀆰 ００２（０􀆰 ９６７０） ０􀆰 ０４２（０􀆰 ８３７７） ０􀆰 ４３６（０􀆰 ５０９３） ０􀆰 ５８１９∗ ０􀆰 ０８３９（０􀆰 ０４５５）∗

４
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ＫＢ１０Ｑ⁃２２ × ＫＢ１０Ｑ⁃３３ 的 Ｅ＿０ 模型和 ＫＢ１０Ｑ⁃
２４ × ＫＢ１０Ｑ⁃３３ 的 Ｄ＿０ 模型的一阶参数估计值和二

阶参数估计值见表 ５。 从二阶参数来看， 组合

ＫＢ１０Ｑ⁃２２ × ＫＢ１０Ｑ⁃３３ 中， 主 基 因 遗 传 率 为

８７􀆰 ７３％ ，多基因遗传率为 ６􀆰 １３％ ，即抗性表现主要

受主基因的影响，且 ２ 对主基因的加性作用均有助

于提高抗性，而其显性作用方向相反，不过第 ２ 对主

基因的负面显性作用较小。 组合 ＫＢ１０Ｑ⁃２４ ×
ＫＢ１０Ｑ⁃３３ 中，主基因遗传率为 ５５􀆰 ６４％ ，多基因遗

传率为 ２２􀆰 １８％ ，且主基因的加性作用有助于提高

抗性，显性作用则降低抗性。

表 ５　 两组合最适遗传模型的遗传参数估计值

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｐａｒａｍｅｔｅｒ ｅｓｔｉｍａｔｅ ｖａｌｕｅｓ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｆｉｔ ｔｅｓｔ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｄｅｌ ｉｎ ｔｗｏ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ

组合

Ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ
模型

Ｍｏｄｅｌ

一阶参数

１ ｓｔ ｏｒｄｅｒ
ｐａｒａｍｅｔｅｒ

估计值

Ｅｓｔｉｍａｔｅ

二阶参数

２ｎｄ ｏｒｄｅｒ
ｐａｒａｍｅｔｅｒ

估计值

Ｅｓｔｉｍａｔｅ
组合

Ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ
模型

Ｍｏｄｅｌ

一阶参数

１ ｓｔ ｏｒｄｅｒ
ｐａｒａｍｅｔｅｒ

估计值

Ｅｓｔｉｍａｔｅ

二阶参数

２ｎｄ ｏｒｄｅｒ
ｐａｒａｍｅｔｅｒ

估计值

Ｅｓｔｉｍａｔｅ

ＫＢ１０Ｑ⁃２２ ×
ＫＢ１０Ｑ⁃３３

Ｅ＿０ ｍ１ ３８􀆰 ６８６ σ２
ｐ ９１５􀆰 ５６

ＫＢ１０Ｑ⁃２４ ×
ＫＢ１０Ｑ⁃３３

Ｄ＿０ ｍ１ ５０􀆰 ５８０ σ２
ｐ ４８４􀆰 １７

ｍ２ ５２􀆰 ５２９ σ２
ｍｇ ８０３􀆰 ２６ ｍ２ ９５􀆰 ６１２ σ２

ｍｇ ２６９􀆰 ３９

ｍ３ ３６􀆰 １１４ σ２
ｐｇ ５６􀆰 １５ ｍ３ １４３􀆰 ６８７ σ２

ｐｇ １０７􀆰 ３９

ｍ４ ３９􀆰 ４０４ ｈ２
ｍｇ（％ ） ８７􀆰 ７３ ｍ４ ９０􀆰 １５５ ｈ２

ｍｇ（％ ） ５５􀆰 ６４

ｄａ － ３２􀆰 ３２ ｈ２
ｐｇ（％ ） ６􀆰 １３ ｄ － ２６􀆰 ７１２ ｈ２

ｐｇ（％ ） ２２􀆰 １８

ｄｂ － ９􀆰 １２６ ｈ ４􀆰 ４４７

ｈａ － ２１􀆰 １５

ｈｂ １􀆰 ３３７

ｉ ９􀆰 １２６

ｊａｂ － １􀆰 ３３７

ｌ － １２􀆰 ５０

ｍ１、ｍ２、ｍ３、ｍ４：Ｐ１、Ｐ２、Ｆ１、Ｆ２群体均方；ｄ：主基因加性效应；ｄａ：第 １ 对主基因的加性效应； ｄｂ：第 ２ 对主基因的加性效应；ｈ：主基因显性效应；
ｈａ：第 １ 对主基因的显性效应；ｈｂ：第 ２ 对主基因的显性效应；ｉ：主基因之间的加性 × 加性互作；ｊａｂ：主基因之间的加性 × 显性互作；ｌ：主基因之

间的显性 × 显性互作；σ２
ｐ：表型方差；σ２

ｍｇ：主基因方差；σ２
ｐｇ：多基因方差；ｈ２

ｍｇ：主基因遗传率；ｈ２
ｐｇ：多基因遗传率

ｍ１，ｍ２，ｍ３，ｍ４：Ａｖｅｒａｇｅ ｖａｒｉａｎｃｅ ｏｆ Ｐ１，Ｐ２，Ｆ１，Ｆ２ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ，ｄ：Ａｄｄｉｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅ，ｄａ：Ａｄｄｉｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅ，ｄｂ：Ａｄｄｉ⁃
ｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅ，ｈ：Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅ，ｈａ：Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅ，ｈｂ：Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄ
ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅ，ｉ：Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ａｄｄｉｔｉｖｅ × ａｄｄｉｔｉｖｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｗｏ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅｓ，ｊａｂ：Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ａｄｄｉｔｉｖｅ × ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｗｏ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅｓ，ｌ：Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ

ｄｏｍｉｎａｎｔ × ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｗｏ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅｓ，σ２
ｐ：Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｎｃｅ，σ２

ｍｇ：Ｖａｒｉａｎｃｅ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅｓ，σ２
ｐｇ：Ｖａｒｉａｎｃｅ ｏｆ ｐｏｌｙ ｇｅｎｅｓ，ｈ２

ｍｇ：Ｉｎｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ

ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅｓ，ｈ２
ｐｇ：Ｉｎｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｐｏｌｙ ｇｅｎｅｓ

３　 讨论

抗病性鉴定方法的准确性直接影响鉴定结果和

研究结论。 在十字花科作物对黑腐病抗性的鉴定

中，国内外研究者常采用幼苗期喷雾接种法或剪叶

接种法。 李永镐等［２５］ 认为喷雾法能够比较全面地

反映寄主的抗病性，但喷雾法接种的发病与喷雾部

位和保湿程度密切相关，在保湿不良的条件下可能

出现“漏接”现象［２６］。 而剪叶法鉴定后，由于剪刀

上所蘸菌液可能不均匀或者因重力洒落，导致材料

各重复间鉴定数据偏差较大。 本试验采用剪叶法 ＋
喷雾法相结合的鉴定方法，既避免了漏接和剪刀上

菌液不均匀的问题，同时又缩短了幼苗的发病时间，

保证了幼苗的正常生长和病症的充分表现。 植物的

抗病性在一定程度上还受植物的生长状况和环境条

件的影响。 本试验通过构建超级大群体、培育整齐

一致的壮苗和严格控制植株的苗龄，并通过设定人

工气候室的温光条件来创造适宜的发病环境，在一

定程度上减少了环境因素和植物生长状况对试验结

果的影响。
关于萝卜对黑腐病的抗性遗传规律，仅李红

双［２１］利用六世代联合分析法初步研究了 １ 份萝卜

抗源“Ｑ０７⁃１２”对黑腐病的抗性遗传，发现抗性由 １
对主基因控制，符合“１ 对加性 － 显性主基因”遗传

模型，同时存在多基因的修饰作用。 本试验研究了

２ 份不同的萝卜抗源 ＫＢ１０Ｑ⁃２２ 和 ＫＢ１０Ｑ⁃２４ 的抗

５
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性遗传规律，结果显示 ２ 份抗源的抗性遗传特点明

显不同，而且也不同于“Ｑ０７⁃１２”的遗传。 ＫＢ１０Ｑ⁃
２２ 的抗性规律符合“２ 对加性 － 显性 － 上位性主基

因 ＋加性 － 显性 － 上位性多基因”模型，且抗病对

感病为部分显性，这与 Ｈ． Ｇｕｏ 等［１８］ 的结果有相似

之处，抗性均表现为显性多基因控制，而在 Ｙ． Ｋｉｆｕｊｉ
等［１３］和 Ｎ． Ｎ． Ｔｏｎｕ 等［１６］的研究中，虽然抗性也表现

为多基因控制，但感病对抗病表现显性，与本研究不

太一致。 该材料中主基因控制的抗病遗传率很高，
其中第 １ 对主基因的加性、显性作用均为负值，有助

于提高抗性，而第 ２ 对主基因的作用较小，适用于抗

病育种中的杂种优势利用，也可通过与不同抗病材

料杂交实现基因聚合种质创新，同时也为抗病基因

的挖掘奠定了基础。 而 ＫＢ１０Ｑ⁃２４ 的抗性规律符合

“１ 对加性 －显性主基因 ＋ 加性 － 显性 － 上位性多

基因”模型，感病对抗病为部分显性，其中加性效应

有利于提高植物抗性，但显性效应会降低抗性，不适

合杂种优势利用，但可与抗病材料配组实现有利基

因聚合。 该抗源的遗传机制与 Ｐ． Ｈ． Ｗｉｌｌｉａｍｓ 等［１１］

和 Ｍ． Ｄ． Ｄｉｃｋｓｏｎ 等［１２］的结果近似，抗性均受 １ 个隐

性主基因控制，同时存在多基因的修饰作用，但其抗

病基因及其作用方式是否相同有待深入研究。
萝卜中黑腐病抗源稀少。 由于芸薹属和萝卜属

物种间存在一定的生殖隔离，尽管远缘杂交有助于

克服这种生殖障碍、实现物种间抗病基因的交流，但
是相关技术难度较大、目标基因转移周期长、遗传累

赘难以克服。 转基因技术能实现物种间目标基因的

转移，但是萝卜转基因技术体系尚不成熟，各国对转

基因植物释放的限制，也限制了芸薹属抗源在萝卜

黑腐病抗性遗传改良中的应用。 对萝卜中具有不同

遗传背景抗源的发现和挖掘有助于利用抗性基因的

多样性开展萝卜持久抗性的遗传改良。
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