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野生大豆对大豆花叶病毒株系 SC13 的 
抗性遗传和基因定位
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摘要：大豆花叶病毒（SMV，soybean mosaic virus）病是广泛分布于我国各大豆产区的大豆主要病害之一。SMV 株系

SC13 是我国北方大豆产区广泛分布的株系之一。为拓宽大豆对 SMV 的抗病种质，研究了中国大豆核心种质材料野生大

豆 ZYD03715 对大豆花叶病毒株系 SC13 的抗性遗传方式，确定与栽培大豆抗源对同一株系的抗性位点间的等位性关系，并

对抗性基因进行了标记定位。结果表明：野生大豆抗源 ZYD03715 对 SMV 株系 SC13 的抗性由 1 对隐性基因控制，广谱抗

源科丰 1 号的抗性受 1 对显性基因控制，且两个抗源携带的抗性基因是不等位的。采用分离群体组群分析发现，野生大豆

ZYD03715 对 SC13 的抗性位点（rySC13）位于大豆 14 号染色体（B2 连锁群）上，处于 2 个 SSR 标记 Satt416 和 Satt083 一

侧，与其距离分别为 4.1 cM 和 0.9 cM。利用科丰 1 号 × 南农 1138-2 的 F2 群体，将科丰 1 号所携带的抗性基因（Rk
SC13）定位

在大豆 2 号染色体（D1b 连锁群）上的 Satt558 和 Sat_254 标记之间，遗传距离分别为 3.7 cM 和 16.1 cM。以往发现大豆对

SMV 不同株系的抗性都分别由 1 对显性基因控制，本研究在野生大豆中鉴定出隐性抗病基因，并标记定位了该隐性抗病基

因，它将为大豆抗病性育种的分子标记辅助选择以及抗性基因的精细定位和克隆奠定基础。
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In order to broaden the germplasm of soybean resistant to SMV，the inheritance mode of resistance of wild soybean 
ZYD03715，a core germplasm material of soybean in China，against SMV strain SC13 was studied. The allelic 
relationship between the resistant germplasm of cultivated soybean and the resistance loci against the same strain was 
determined，and the resistance genes were marked and mapped. The results showed that the resistance of the wild 
soybean ZYD03715 against SMV strain SC13 was controlled by a pair of recessive genes，whereas the resistance 
of the broad-spectrum resistant germplasm ‘Kefeng 1 Hao’ was controlled by a pair of dominant genes，and the 
resistance genes carried by the two resistant germplasms were nonallelic. Through the bulked segregant analysis，the 
resistance loci（r ySC13）of the wild soybean ZYD03715 against SC13 were located on soybean chromosome 14（B2 
linkage group），on the side of two SSR markers Satt416 and Satt083，with genetic distances of 4.1 cM and 0.9 cM，

respectively. The resistance gene（Rk
SC13）carried by ‘Kefeng 1 Hao’ was mapped between Satt558 and Sat_254 

markers on soybean chromosome 2（D1b linkage group）by using F2 population of ‘Kefeng 1 Hao’ ×‘Nannong 
1138-2’，with genetic distances of 3.7 cM and 16.1 cM. In the past，it was found that the SMV-resistance of soybean 
was controlled by a pair of dominant genes. In this study，recessive resistance genes were identified in wild soybean and 
marked and mapped. It will lay a foundation for molecular marker-assisted selection and fine mapping and cloning of 
resistance genes in soybean breeding for disease-resistance.

Key words： soybean［Glycine soja Sieb. & Zucc.］ soybean mosaic virus；resistance inheritance；recessive；

gene mapping

大豆花叶病毒（SMV，Soybean mosaic virus）病

在各个大豆产区广泛分布，大豆感染 SMV 后，其产量

和品质受到严重影响，且没有有效的化学药剂可以防

治。控制该病经济又有效的方法即是选育和种植抗

病品种，针对当地优势大豆花叶病毒株系寻找优异的

抗源，明确抗性遗传方式，并对抗性基因进行标记定

位，将为大豆花叶病毒抗病品种的选育奠定基础。

获得优异的抗性资源是选育抗病品种的基础，

栽培大豆的抗性材料筛选研究较多，刘玉芝等［1］、周

新安［2］、李凯等［3］、王大刚等［4］、侯文焕等［5］、王静华

等［6］从多年育成的栽培大豆中鉴定出一批优异的抗

性材料。栽培大豆是由野生大豆驯化而成，国家种

质资源库内保存了近万份野生大豆资源，野生大豆

保留了许多优异基因，例如对多种病害的抗性基因

（抗蚜虫、抗灰斑病、抗孢囊线虫）［7］，因此，开展野生

大豆抗性基因的鉴定对拓宽抗病种质，降低抗性基

因的遗传脆弱性具有重要意义。陈珊宇等［8］研究发

现野生大豆 ZYD03715 对 SMV 株系 SC13 等 3 个株

系表现高抗。李开盛等［9］发现了对东北 3 号株系表

现高抗的野生大豆材料 1 份。史玉凤等［10］也报道

发现了 3 份河北野生大豆资源对 SMV 表现抗病。

野生大豆遗传多样性高，与栽培大豆间杂交结

实性良好，将野生大豆携带的优异抗性基因转入栽

培大豆可以改良大豆的抗性，而明确抗性遗传方式

并定位新的抗性基因是发掘新基因进而开展大豆遗

传改良的重要基础工作。国内外已有许多学者利

用筛选的抗性材料，先后研究了大豆对 SMV 的抗

性遗传方式，大部分结果显示，栽培大豆对 SMV 的

抗性主要由 1 对显性基因控制［11-17］，在大豆的 2、6、

13 和 14 号染色体上标记定位了 21 个 SMV 抗病基

因［18-26］，但对野生大豆抗性遗传方式的研究和抗性

基因的标记定位鲜有见闻。

同一病毒株系对不同品种的侵染力存在差异，不

同来源和类型的抗源所携带的抗性基因也并非完全

一致。大豆花叶病毒株系 SC13 是我国北方大豆产区

分布较广泛的株系之一，本研究在前期发现野生大豆

ZYD03715 对 SC13 株系具有抗性的基础上［8］，进一步

研究野生大豆 ZYD03715 对 SC13 株系的抗性遗传

方式，利用分子标记对 ZYD03715 携带的抗性基因

进行定位，同时比较野生大豆抗源 ZYD03715 与栽

培大豆广谱抗源科丰 1 号所携带的抗性基因之间是

否存在等位关系，为丰富抗性基因类型以及分子标

记辅助抗病基因的选择提供技术支撑。

1　材料与方法

1.1　材料

利用前期筛选出的抗 SC13 株系的野生大豆

材料 ZYD03715 与感病品种南农 1138-2、大黄珠配

置抗感杂交组合，广谱抗源栽培大豆品种科丰 1 号

与野生大豆品种 ZYD03715 配置抗抗杂交组合，

加代衍生出 F1 单株、F2 群体及 F2：3 家系。其中我

国北方大豆产区分布较广泛的 SMV 株系 SC13 由
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南京农业大学提供，繁殖保存在南农 1138-2 上。

ZYD03715、大黄珠（赣）由农业部种质资源与生物

技术重点开放实验室邱丽娟研究员提供。

1.2　方法

1.2.1　人工摩擦接种法　在防虫网室内种植感病

品种南农 1138-2 用于繁殖 SC13 株系。各抗感、抗

抗杂交组合的 P1、P2、F1、F2 和 F2：3 在试验盆内播

种，每盆留健康豆苗 25 株。当供试材料的首对真

叶展平时，采用汁液人工摩擦接种法接种 SC13 株

系，待第 1 对三出复叶展平时重复接种。设置南农

1138-2 为感病对照品种，以检查接种操作和环境因

素的可靠性，当感病对照接种后完全发病才认定接

种操作和环境条件能保证实验结果的可靠。

1.2.2　抗性遗传规律分析　接种 1 周后显症时开始

定期调查发病情况，连续调查 2 个月至病情基本稳定。

抗性反应分为抗病、顶枯和花叶 3 种类型，参照李海朝

等［13］的抗感划分标准，将抗性反应划分成 3 个级别，

抗病（接种后没有症状或只在接种叶上出现局部枯斑

而上位叶无症状）、顶枯（顶端生长点枯死，植株不能

继续生长和结实，逐渐枯死）、花叶（系统花叶、皱缩、

卷曲），本研究将花叶和顶枯划分为感病。分别统计各

组合的 F1、F2 和 F2：3 各世代的抗感株数和比率，各世

代抗感表型分离比例进行卡方（χ2）适合性测验。

1.2.3　抗性基因定位　用 CTAB 法提取南农 1138-
2×ZYD03715 及 科 丰 1 号 × 南 农 1138-2 组 合 P1、

P2、F1、F2 群体基因组 DNA［27］。随机选择等量的抗

和感家系进行 DNA 混合，抗感家系各选择 15 株，制

备抗感池。选取在亲本 ZYD03715 和南农 1138-2 及

科丰 1 号和南农 1138-2 间有多态性的 SSR 标记，用

于抗、感池多态标记的筛选，在亲本、抗感池中均有

多态性的标记即为与抗病位点紧密连锁的标记［28］。

1.2.4　数据分析　分别将在抗、感池间筛选出的多

态性标记在两个 F2 群体中进行 PCR 扩增和凝胶电

泳检测。共出现 4 种带型，与抗病亲本 ZYD03715
和科丰 1 号呈现相同带型的植株（家系）记作“1”，

与感病亲本南农 1138-2 和大黄珠呈现相同带型的

植株（家系）记作“2”，和各组合的 F1 相同带型的

植株（家系）记作“3”，无带型或带型不清记作“0”，

将带型数据与表型鉴定数据共同分析，连锁分析软

件使用 JoinMap 3.0，临界 LOD 值设为 10.0，重组率

转化成图距采用 Kosambi 函数方法，单位 cM，构建

连锁图并标定抗病基因。

2　结果与分析

2.1　抗性遗传分析

抗 病 鉴 定 结 果 表 明（表 1），野 生 大 豆 材 料

ZYD03715 和栽培大豆品种科丰 1 号对 SC13 均表

现抗病，南农 1138-2 和大黄珠均表现感病。抗感杂交

组合南农 1138-2×ZYD03715 和大黄珠 ×ZYD03715
的 F1 均表现感病，F2 出现抗感分离，经卡方测验分

离比率符合 3∶1（感∶抗），F2：3 各家系鉴定结果比例

符合 1∶2∶1（抗∶分离∶感），说明 1 对隐性基因控制

着野生大豆 ZYD03715 对 SC13 株系的抗性，用 ry
SC13 

定名该野生大豆携带的抗性基因。

表 1　参试杂交组合各世代对 SC13 株系的抗性反应
Table 1　Reaction of generations of crosses to strain SC13
亲本或后代

Parent or progeny of cross
株数或家系数 No. of plants or lines

χ2 P
总株数 Total 抗病 Resistance 分离 Separate 感病 Susceptible disease

南农 1138-2（P1） 25 25
ZYD03715（P2） 20 20
F1 6 6
F2 153 37 116 0.05（1∶3） 0.82
F2：3 118 29 58 31 0.10（1∶2∶1） 0.95
大黄珠（P1） 18 18
ZYD03715（P2） 20 20
F1 9 9
F2 145 37 108 0.02（1∶3） 0.89
F2：3 141 33 68 40 0.87（1∶2∶1） 0.65
科丰 1 号（P1） 15 15
南农 1138-2（P2） 15 15
F1 5 5
F2 119 92 27 0.34（3∶1） 0.56
科丰 1 号（P1） 15 15
ZYD03715（P2） 20 20
F1 7 7
F2 88 67 21 1.51（13：3） 0.22
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科丰 1 号 × 南农 1138-2 组合的 F1 表现抗病，F2

群体卡方测验符合 3∶1（抗∶感）的理论比率，表明

广谱抗源科丰 1 号对 SC13 株系的抗性由 1 对显性基

因（Rk
SC13）控制，该结果与郭东全等［29］的报道一致。

2.2　抗性基因的等位性分析

科丰 1 号 ×ZYD03715 抗抗杂交组合的 F1 全

部表现抗病，F2 出现抗感分离。由于科丰 1 号携带

1 个显性抗病基因 Rk
 SC13，而 ZYD03715 携带隐性

抗病基因 r 
y
SC13（这里加上标以区别两个不同抗性

基因），如果两个基因不在同一位点，F2 群体中只有 
rk

 SC13 r
k
 SC13 R

y
SC13 R

y
SC13 和 rk

 SC13 r
k
 SC13 R

y
SC13 r

y
SC13 两种

基因型的个体为感病，其余基因型的个体都应是抗

病。抗感表型理论分离比率为 13∶3，实际得到的分

离结果经卡方测验符合 13∶3（抗∶感）的比率，说

明科丰 1 号和 ZYD03715 各自携带一个不在同一

位点的抗性基因，即两个基因独立遗传。

2.3　抗性基因的定位

亲 本 南 农 1138-2 和 ZYD03715 间 开 展 了 864
对 SSR 标记的多态性筛选，其中 36.23% 的标记表

现多态性，即 313 对。利用 BSA 研究发现，B2 连锁

群上的 2 个标记，分别为 Satt416 和 Satt083，在感病

亲本南农 1138-2、抗病亲本 ZYD03715 及其杂交组

合、抗感基因池中都表现多态性（图 1）。将 Satt083
和 Satt416 分别检测含有 152 个 F2 单株的群体，验

证与抗病基因 ry
SC13 间的关系。结果发现，野生抗

病大豆品种 ZYD03715 携带对 SC13 的抗病基因 
r y

SC13 位于大豆 14 号染色体，2 个标记均与 ry
SC13 紧

密连锁，遗传距离分别为 0.9 cM 和 4.1 cM（图 2）。

a：Satt083，b：Satt416；P1：南农 1138-2，P2：ZYD03715，B1：抗池，B2：感池，M：分子量，F1：F1 单株，F2：F2 群体

a ：Satt083，b ：Satt416，P1：‘Nannong 1138-2’，P2 ：ZYD03715，B1：resistance bulk， 
B2：susceptible bulk，M：marker，F1：F1 plants，F2：F2 population

图 1　SSR 标记 Satt083 和 Satt416 在南农 1138-2×ZYD03715 的 F2 群体带型
Fig. 1　Amplification products of F2 population from ‘Nannong1138-2’ ×ZYD03715 with two  

SSR markers Satt083 and Satt416

图 2　抗性基因 rSC13（a）和 RSC13（b）在大豆 
14 号和 2 号染色体上的遗传连锁图谱

Fig. 2　Genetic linkage map of rSC13（a）and  
RSC13（b）loci in chromosomes 14 and 2

将 位 于 大 豆 2 号（D1b 连 锁 群）、13 号（F 连

锁群）和 14 号（B2 连锁群）染色体上的 138 对引

物在亲本科丰 1 号和南农 1138-2 上进行筛选，表

现多态性有 54 对引物，比例达到 39%。在科丰 1
号和南农 1138-2 组成的杂交组合的 F2 群体中，亲

本和抗感池中均表现多态性的微卫星标记分别为

Sat_254 和 Satt558（图 3），在 对 含 有 119 个 F2 单

株的群体进行检测和遗传连锁分析后，结果将科

丰 1 号携带对 SC13 的抗病基因 RkSC13 定位到大

豆 2 号 染 色 体（D1b 连 锁 群）SSR 标 记 Satt558 和

Sat_254 之间，遗传距离分别为 3.7 cM 和 16.1 cM
（图 2）。
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a：Satt558，b：Sat_254；P1：科丰 1 号，P2：南农 1138-2，F1：F1 单株，F2：F2 群体

a：Satt558，b：Sat_254，P1 ：‘Kefeng l Hao’，P2：‘Nannong 1138-2’，F1：F1 plants，F2：F2 population
图 3　SSR 标记 Satt558 和 Sat_254 在科丰 1 号×南农 1138-2 的 F2 群体带型

Fig. 3　Amplification products of F2 population from ‘Kefeng No.1 Hao’×‘Nannong 1138-2’ 
with SSR markers Satt558 and Sat_254

3　讨论

中国拥有丰富的野生大豆资源［30］，栽培大豆是

经过近 5000 年的驯化而来［31］。目前，大豆对 SMV
的抗性遗传较多聚焦在栽培大豆中，部分学者也开

展了对野生抗性资源的挖掘工作。Zhou 等［31］研究

结果表明：野生大豆中一半的抗性相关序列已在地

方品种和育成品种中丢失。因此发掘野生大豆的抗

性基因对挽救和拓宽大豆抗性种质十分必要。

以往较多研究表明，大豆对 SMV 的抗性遗传

主要由 1 对显性基因控制［11-17］，这些抗性基因主要

集中在 D1b、F 和 B2 等染色体上［16-17］。也有个别

报道显示大豆对 SMV 的抗性遗传由 1 对隐性基因

控制，如郑翠明等［32］曾发现栽培大豆品系 95-5383
对东北 3 号 SMV 株系是由 1 对隐性基因控制的且

抗性基因不等位，并利用共显性 PAPD 标记 OPN11 
980 /1070 确定了与 95-5383 抗病基因的遗传距离

为 2.1cM，但没有明确与 95-5383 携带的抗病基因

所在的大豆染色体位置。

本研究利用前期鉴定的野生大豆抗病材料

ZYD03715 配置抗感和抗抗杂交组合，结果发现

ZYD03715 对 SMV 优 势 株 系 SC13 的 抗 性 由 1 对

隐性基因（ry
sc13）控制，通过连锁分析，将该基因定

位于大豆 14 号染色体（B2 连锁群）上，标记定位

研究表明 Satt416 和 Satt083 等 2 个标记与 ry
SC13 紧

密连锁，与抗性基因间的遗传距离分别为 4.1cM 和

0.9cM。它是与栽培大豆不同的一个隐性抗病基

因，也是野生大豆中发现抗大豆花叶病毒的新基因。

拓宽了大豆抗 SMV 基因的数量，为利用野生大豆

包含的优异基因改良栽培大豆抗 SMV 育种提供了

支撑，为分子标记辅助育种及抗病基因的精细定位

和功能研究奠定了基础。

本研究对 SMV 株系 SC13 均表现抗病的科丰

1 号和 ZYD03715［8，29］抗性基因间的关系也进行了

分析，发现 ZYD03715 对 SMV 优势株系 SC13 的抗

性由 1 对隐性基因（ry
sc13）控制，定位在大豆 14 号

染色体上，连锁的标记和遗传距离如上文所述。而

广谱抗源科丰 1 号对 SMV 株系 SC13 的抗性由 1
对显性基因（Rk

SC13）控制，定位在大豆 2 号染色体

上，位于 SSR 标记 Satt558 和 Sat_254 之间，遗传距

离分别为 3.7 cM 和 16.1 cM。野生大豆 ZYD03715
所携带的抗性基因与栽培大豆科丰 1 号所携带的抗

性基因一个是隐性抗病基因，一个是显性抗病基因，

二者不等位，分别处于 14 号和 2 号染色体。

随着转基因技术的发展，克隆抗病基因有助于将

抗病基因直接导入优良品种，加速抗病品种的培育。

目前研究最为深入的是位于 13 号染色体上的抗病基

因，这些抗性位点属于编码 NBS-LLR 结构域的抗性

基因，介导大豆对 SMV 的抗性，这类抗性基因与病毒

的无毒基因一般符合基因对基因假说，且遗传方式多

为显性遗传。对于隐性抗病基因的研究，尽管在大豆

中还鲜有报道，但在小麦、水稻、烟草等其他植物中已

经被广泛证明［33-36］，例如，eIF4E 为植物中的一个重要

转录因子，而病毒在转录的过程中也利用到此基因，

通过多种研究手段证明 eIF4E 功能丧失时，植株的抗

病能力会显著提升，表明在不影响植株基本生长的前

提下，突变 eIF4E 基因可以作为一种抗病策略。本研

究从野生大豆中鉴定出隐性遗传抗性位点，尽管其

遗传位置与以往鉴定的位于 B2 上的抗性位点相近，

但从遗传机制上分析，介导其抗性的基因类型可能与

eIF4E 基因类似，而非 NBS-LRR 类的抗性基因。
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本研究从野生大豆中鉴定的抗性基因材料首先

丰富了抗性遗传资源；其次，以往抗性基因多为显

性基因，而发现的隐性抗性基因为抗病分子机制和

机理的研究提供了新的方向，研究结果将丰富大豆

抗 SMV 的理论。
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