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　 　 摘要：为研究烟草黑胫病不同亲本来源的抗性遗传规律，定位抗性基因位点，本研究利用抗黑胫病品种 Ｂｅｉｎｈａｒｔ１０００⁃１ 构

建了 ２２０ 个 Ｆ２分离群体。 通过病圃接种鉴定和遗传分析，确定 Ｂｅｉｎｈａｒｔ１０００⁃１ 对烟草黑胫病的抗性由多基因控制。 利用筛选

到的 ７０ 对稳定 ＳＳＲ 引物对烟草黑胫病抗性进行了 ＱＴＬ 分析，绘制了一张包含 １４ 条染色体的遗传连锁图谱，且定位到 ５ 个与

烟草黑胫病抗性紧密相关的 ＱＴＬｓ，分别在 ２、３、３、６、１２ 号染色体上，其贡献率分别为 ６． ２％ 、６． ０％ 、６． ７％ 、５． ６％ 和 ５． １％ 。 此

结果使烟草黑胫病抗性研究进一步深入，推进了烟草黑胫病分子标记辅助选择。
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烟草黑胫病（Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ ｐａｒａｓｉｔｉｃａ ｖａｒ． ｎｉｃｏｔｉ⁃
ａｎａｅ）是烟草最主要的根茎病害，可侵染所有的栽培

烟草种（烤烟、白肋烟、晒烟、 晾烟、香料烟等） ［１］，
并多与烟草青枯病混合发生［２］，极大地降低了烟叶

的产量和品质，造成巨大的经济损失［３］。 烟草黑胫

病菌的自然寄主只有烟草，在人工接种条件下也会

感染马铃薯、茄子、番茄、辣椒幼苗和海狸豆等茄科

作物［４］。
目前烟草生产上防治黑胫病的主要途径是培育

抗病品种，中国、美国等主要产烟国一直将抗烟草黑

胫病作为烟草育种的重要指标，且在新品种审定或

推广使用中均具有一票否决权。 目前抗烟草黑胫病

育种主要采用常规育种和田间病圃接种鉴定，存在

病害鉴定、目标性状选择困难、精准度低、育种周期



　 ２ 期 高亭亭等：烟草品种 Ｂｅｉｎｈａｒｔ１０００⁃１ 抗黑胫病基因的 ＱＴＬ 定位

长、工作量大等问题，所以抗性遗传和分子育种等理

论和新技术的研究亟待深入。
分子标记中的 ＳＳＲ（ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓ）标

记具有重复稳定性好的特点，但由于其开发成本较

高，以及烟草基因组数据较匮乏等因素［５⁃６］，限制了其

在烟草育种中的应用。 直到Ｇ． Ｂｉｎｄｌｅｒ 等［７］公开发表

了高密度的烟草遗传连锁图谱，包括 ２３００ 多对 ＳＳＲ
引物，ＳＳＲ 标记在烟草上的应用才有了长足发展。

近年来，国外对黑胫病的研究有了很大进展。
Ｖ． Ｖｏｎｔｉｍｉｔｔａ 等［８］以 Ｂｅｉｎｈａｒｔ１０００ 与 Ｈｉｃｋｓ 为亲本，
构建了 １１８ 个 ＤＨ 群体，绘制了一张含有 ２４ 个连锁

群、２００ 个标记位点的遗传图谱，并定位到了 ６ 个与

Ｂｅｉｎｈａｒｔ１０００ 的黑胫病抗性有关的 ＱＴＬ 位点，分别

位于 ２、４、８、９、１１ 和 １４ 号连锁群上，其中位于 ８ 号

和 ４ 号连锁群上 ＱＴＬ 的 ＬＯＤ 值和贡献率最高。
２０１２ 年，Ｖ． Ｖｏｎｔｉｍｉｔｔａ 等［９］ 又以同样的亲本为试验

材料，构建 ＤＨ 群体，定位了烟草黑胫病不同生理小

种（０ 号和 １ 号）的抗性 ＱＴＬ：黑胫病 ０ 号小种的抗

性 ＱＴＬ 分别位于 ４、８ 和 １３ 号连锁群上，１ 号小种的

抗性 ＱＴＬ 分别位于 ４、８、１３、１５ 和 ２３ 号连锁群上，
试验说明这 ２ 个黑胫病生理小种的抗性基因可能具

有连锁关系。 Ｂ． Ｇ． Ｘｉａｏ 等［１０］以 Ｆｌｏｒｉｄａ３０１ 和 Ｈｉｃｋｓ
为亲本，构建了 Ｆ５∶ ６重组自交系（ＲＩＬ），经试验分析

后，定位到了 １１ 个黑胫病抗性 ＱＴＬ，其中 ＬＯＤ 值和

贡献率都较高的 ３ 个位点分别位于 ７、１４ 和 ２４ 号连

锁群上；试验还对温室材料与大田材料的试验结果

进行了比较，证明二者所得结果相近，只是温室定位

结果的 ＬＯＤ 值普遍高于大田 ＬＯＤ 值。
本研究旨在分析优异抗烟草黑胫病种质 Ｂｅｉｎ⁃

ｈａｒｔ１０００⁃１ 的黑胫病抗性遗传机理，筛选与 Ｂｅｉｎ⁃
ｈａｒｔ１０００⁃１ 的黑胫病抗性基因紧密连锁的 ＳＳＲ 标

记，并将其抗性基因进行 ＱＴＬ 定位。

１　 材料与方法

１． １　 材料

１． １． １ 　 供试材料 　 母本为高抗黑胫病品种 Ｂｅｉｎ⁃
ｈａｒｔ１０００⁃１，父本为高感品种小黄金 １０２５，种质由中

国农业科学院烟草研究所提供。
１． １． ２　 烟草黑胫病菌　 用于接种鉴定的黑胫病菌

０ 号强毒菌株由中国农业科学院烟草研究所提供。
１． １． ３　 ＳＳＲ 引物 　 所用 ＳＳＲ 引物来自 Ｇ． Ｂｉｎｄｌｅｒ
等［７］公开发表的烟草 ＳＳＲ 连锁图及其引物序列，且
标记所在连锁群已知，由上海生工生物工程技术服

务有限公司合成。

１． ２　 试验方法

１． ２． １　 群体构建　 ２０１１ 年用烟草黑胫病抗性品种

Ｂｅｉｎｈａｒｔ１０００⁃１ 与感病品种小黄金 １０２５ 杂交获得种

子，２０１２ 年用 Ｆ１种子自交获得 Ｆ２群体，２０１３ 年将亲

本、Ｆ１、Ｆ２种子按常规方法播种，并放入温室培养，
６０ ｄ 左右后将幼苗移栽至大田，株行距约为 １００ ｃｍ
×６０ ｃｍ，等幼苗长至团棵期时接种黑胫病菌，抗病

对照为 Ｂｅｉｎｈａｒｔ１０００⁃１，感病对照为小黄金 １０２５。
１． ２． ２　 菌谷的配置　 在燕麦培养基上接种烟草黑

胫病菌，并将其放在 ２８ ℃恒温培养箱中培养 １ 周左

右。 然后将培养基上的菌丝体刮下，转接到菌谷培

养基上，培养 ２０ ｄ 左右备用。
菌谷培养基的制作方法：将谷子浸泡 ６ ｈ 后淘

去空谷壳，沥去水分后倒入锅内，加适量清水煮开，
当谷粒炸开成半开花状时停止加热，冷却后过滤出

谷粒，分装入 ５００ ｍＬ 三角瓶中（不要超过 ５００ ｍＬ
刻度线），然后将三角瓶放入高压灭菌锅中 １１５ ℃
高压灭菌 １ ｈ 后备用［１１］。
１． ２． ３　 菌谷的接种方法　 在每株烟苗的茎基部用

小刀轻轻划一条大小相同的伤口，然后在根部接种

５ ｇ 菌谷，立即覆土，并灌水保湿。 接种 ４５ ｄ 后，调
查单株田间发病状况，并计算病情指数。
１． ２． ４　 病情统计标准　 依据《烟草病虫害分级及调查

方法 ＧＢ／ Ｔ ２３２２２—２００８》中的病情划分标准，将抗性鉴

定单株的病级划分为 ０、１、３、５、７、９ 共 ６ 个级别。 其中，
病级数 ０ 级划分为抗病株（Ｒ），病级数１ ～９ 级划分为

感病株（Ｓ）。 病情指数 ＝ ［∑（病级代表值 ×该级叶片

数） ／ （调查总叶片数 ×最高级代表）］ ×１００［１２］，群体抗

性划分标准为免疫：病情指数等于 ０，无任何症状；高
抗：０ ＜病情指数≤１５；中抗：１５ ＜病情指数≤３０；中感：
３０ ＜病情指数≤５０；高感：５０ ＜病情指数≤１００。
１． ２． ５ 　 ＤＮＡ 的提取及抗感池的建立　 采用 ＣＴＡＢ
法［１３］提取烟草总基因组 ＤＮＡ，利用紫外分光光度法和

琼脂糖凝胶电泳法检测所提 ＤＮＡ 的质量，⁃２０ ℃保存。
抗性鉴定后，在 Ｆ２ 分离群体中分别选取 １０ 株

极端抗病单株和 １０ 株极端感病单株，将其 ＤＮＡ 分

别等量混匀组成抗感池。
１． ２． ６　 ＰＣＲ 扩增反应和电泳检测　 ＰＣＲ 反应体系

总体积为 １０ μＬ，其中 ３０ ～ ５０ ｎｇ ／ μＬ 的 ＤＮＡ 模板

１ μＬ、５ μｍｏｌ ／ Ｌ 正反向引物各 １ μＬ、２ × Ｍｉｘ ５ μＬ、
ｄｄＨ２Ｏ ２ μＬ。 所用试剂购自 ＭＢＩ。

ＰＣＲ 反应在 ９６ 孔 ＡＢＩ Ｖｅｒｉｔｉ 型多梯度 ＰＣＲ 仪上

运行：９４ ℃ 预变性 ５ ｍｉｎ；９４ ℃ 变性 １５ ｓ，５５ ℃ 退

火 １５ ｓ，７２ ℃延伸３０ ｓ，共 ３５ 个循环；７２ ℃延伸７ ｍｉｎ，

１３３
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４ ℃保存［１４］。 其中，退火温度根据引物序列不同略作

调整。
ＰＣＲ 反应结束后，取 ３ μＬ ＰＣＲ 产物在 ８％非变

性聚丙烯酰胺凝胶上恒功率 ６０ Ｗ 电泳 １． ５ ｈ 左右。
用改进的 ＮａＯＨ 银染方法［１５］ 对电泳后的聚丙烯酰

胺凝胶进行染色显色。
１． ３　 数据统计与分析

首先使用 ＭＡＰＭＡＫＥＲ 软件包，利用供试 Ｆ２ 群

体的 ＳＳＲ 标记基因型数据，构建遗传连锁图。 然后

结合遗传连锁图谱和表型鉴定数据，应用 ＷｉｎＱＴＬ⁃
Ｃａｒｔ ２． ５ 软件进行 ＱＴＬ 定位，其中 ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎ ｔｉｍｅｓ
设为 １０００，ＬＯＤ 阈值设定为≥２． ５。

２　 结果与分析

２． １　 黑胫病抗性鉴定结果

首先对抗、感亲本和杂交 Ｆ１进行抗性鉴定，结果显

示，Ｂｅｉｎｈａｒｔ１０００⁃１ 的病情指数为 １． １，表现为高抗；小
黄金１０２５ 的病情指数为９７． ７，表现为高感；Ｆ１病情指数

为 ６． ５，表现为高抗（表 １）。 由试验结果推测，Ｂｅｉｎ⁃
ｈａｒｔ１０００⁃１ 中的黑胫病抗性是由显性基因控制的。

表 １　 供试烟草材料接种赤星病菌后发病情况调查表

Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｉｓｅａｓｅ ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｉｎｏｃｕｌａ⁃
ｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｂｌａｃｋ ｓｈａｎｋ

处理代号

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
ｎｕｍｂｅｒ

供试材料

Ｍａｔｅｒｉａｌｓ

接种株数

Ｎｏ． ｏｆ
ｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ ｐｌａｎｔｓ

病情指数

Ｄｉｓｅａｓｅ
ｉｎｄｅｘ

１ Ｂｅｉｎｈａｒｔ１０００⁃ ｌ ３０ １． １

２

３

小黄金 １０２５
Ｘｉａｏｈｕａｎｇｊｉｎ１０２５
（Ｂｅｉｎｈａｒｔ１０００⁃１ ×
小黄金 １０２５）Ｆ１

（Ｂｅｉｎｈａｒｔ１０００⁃１ ×
Ｘｉａｏｈｕａｎｇｊｉｎ１０２５）Ｆ１

３９

３４

９７． ７

６． ５

２． ２　 黑胫病抗性遗传分析

按照 １． ２． ４ 中的方法，对 Ｆ２分离群体进行黑胫病

的抗性鉴定。 根据病情划分标准，将 Ｆ２单株病级划分

为 ０、１、３、５、７、９ 共 ６ 个级别，统计结果如图 １。 由图 １
可知，抗病群体（０ 级）有 １２５ 株，占群体总数的 ５６． ８％；
感病群体（１ ～９ 级）有 ９５ 株，占群体总数的 ４３． ２％，其
中 ９ 级单株最多，其他等级所占比例较小。 群体中抗

病单株与感病单株的数量比约为１． ３∶ １，这与孟德尔遗

传理论中的分离比 １∶ ３ 有较大差异。 再结合 Ｂｅｉｎ⁃
ｈａｒｔ１０００⁃１ 的自身抗性表现及以往田间试验观察，预测

Ｂｅｉｎｈａｒｔ１０００⁃１ 的黑胫病抗性由多基因控制，且显性基

因具有上位性。

图 １　 Ｆ２群体单株病情分布图

Ｆｉｇ． １　 Ｔｈｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｏｆ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｉｎ Ｆ２ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

２． ３　 抗性基因的 ＳＳＲ 标记筛选

以抗、感亲本及 Ｆ１的 ＤＮＡ 为模板进行 ＰＣＲ 扩

增，筛选了分布于 ２４ 条连锁群上的 ２６５３ 对 ＳＳＲ 引

物，共筛选得到 １９０ 对多态性引物，多态性比率为

７． ２％ 。 采用 Ｒ． Ｗ． Ｍｉｃｈｅｌｍｏｒｅ 等［１６］ 提出的分离群

体分组分析（ＢＳＡ）法，将筛选到的多态性 ＳＳＲ 引物

在抗感池间进行 ＰＣＲ 扩增，并将 ＰＣＲ 产物用聚丙

烯酰胺凝胶电泳银染显色。 从 １９０ 对 ＳＳＲ 引物中

挑选出了 ７０ 对扩增稳定且多态性显著的引物。

Ｍ：ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒ；１：Ｂｅｉｎｈａｒｔ１０００⁃１；２：小黄金 １０２５；３：Ｆ１；４：Ｆ２部分单株

Ｍ：ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒ，１：Ｂｅｉｎｈａｒｔ１０００⁃１，２：Ｘｉａｏｈｕａｎｇｊｉｎ１０２５，３：Ｆ１ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ，４：Ｐａｒｔｉａｌ ｏｆ Ｆ２ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ

图 ２　 引物 Ｍ７９０ 在部分 Ｆ２分离群体中的扩增效果

Ｆｉｇ． ２　 Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｐｒｏｄｕｃｅｄ ｂｙ Ｍ７９０ ｐｒｉｍｅｒ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｐａｒｔｉａｌ Ｆ２ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

２３３
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２． ４　 黑胫病抗性基因的 ＱＴＬ 定位分析

应用该 ７０ 对引物对抗性鉴定完毕的 ２２０ 个

Ｆ２单株进行 ＰＣＲ 扩增，再利用基因型数据构建遗

传连锁图谱，如图 ３ 所示。 共得到 １４ 个连锁群，
图谱全长 ７０２ ． ５ ｃＭ，包含 ５２ 个标记位点，平均每

个连锁群上有 ３ ． ７ 个 ＳＳＲ 标记，标记间平均遗传

距离为 １３ ． ５ ｃＭ，另外有 １８ 个标记未能连锁到该

图谱上。
根据构建的遗传图谱，利用复合区间作图法

对烟草黑胫病的抗性 ＱＴＬ 进行定位分析，共检测

到 ５ 个 ＱＴＬ 位点：一个位于 ２ 号连锁群上，在标记

Ｍ２５２ 与 ６１３２２ 之间，其峰值 ＬＯＤ 为 ３ ． ６，贡献率

为６ ． ２％ ，加性效应 － ０． ２５，暂将其命名为 ｑＢＳ⁃２，
则 ｑＢＳ⁃２ 与标记 ６１３２２ 间的遗传距离较近；另外 ２

个 ＱＴＬｓ 位于 ３ 号连锁群上，分别命名为 ｑＢＳ⁃３ａ
和 ｑＢＳ⁃３ｂ，则 ｑＢＳ⁃３ａ 位于标记 Ｍ５７４ 与 Ｍ７９０ 之

间，与标记 Ｍ５７４ 间的遗传距离较近，其峰值 ＬＯＤ
为 ３ ． ２，贡献率为 ６ ． ０％ ，加性效应⁃１ ． ２； ｑＢＳ⁃３ｂ
位于标记 Ｍ７９０ 与 Ｍ３７８ 之间，其与标记 Ｍ７９０ 间

的遗传距离较近，其峰值 ＬＯＤ 为 ４ ． １，贡献率为

６ ． ７％ ，加性效应⁃０ ． ２；剩下 ２ 个 ＱＴＬｓ 分别位于 ６
号和 １２ 号连锁群上，分别命名为 ｑＢＳ⁃６ 和 ｑＢＳ⁃
１２，则 ｑＢＳ⁃６ 位于标记 Ｍ３５５ 与 Ｍ４１５ 之间，其与

标记 Ｍ４１５ 间的遗传距离较近，其峰值 ＬＯＤ 为

２􀆰 ９，贡献率为 ５ ． ６％ ，加性效应⁃０ ． ２；ｑＢＳ⁃１２ 位于

标记 Ｍ７４５ 与 Ｍ７０６ 之间，其与标记 Ｍ７４５ 间的遗

传距 离 较 近， 其 峰 值 ＬＯＤ 为 ３ ． ４， 贡 献 率 为

５􀆰 １％ ，加性效应⁃１ ． ３。 定位分析最终结果如表 ２。

图 ３　 基于 ＳＳＲ 的遗传连锁图谱

Ｆｉｇ． ３ Ｇｅｎｅｔｉｃ ｌｉｎｋａｇｅ ｍａｐ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

找出试验所得连锁标记的原名（２０１１ 年 Ｇ． Ｂｉｎ⁃
ｄｌｅｒ 等［７］公开发表的烟草 ＳＳＲ 遗传连锁图谱上的名

称），定位这些标记的原始连锁群 （表 ３）。 其中

Ｍ７９０ 和 Ｍ７４５ 是自行设计的新引物，故没有原始名

称和原始连锁群。 由表 ３ 可知，各标记的连锁关系

与原始图谱中相近，说明本试验结果的可信度较高。
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表 ２　 ＱＴＬ 定位分析结果

Ｔａｂｌｅ ２ Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＱＴＬ ａｎａｌｙｓｉｓ

位点

Ｔｒａｉｔ
所在连锁群

Ｌｉｎｋａｇｅ ｇｒｏｕｐ
位置

Ｐｏｓｉｔｉｏｎ
上标记

Ｌｅｆｔ ｍａｒｋｅｒ
下标记

Ｒｉｇｈｔ ｍａｒｋｅｒ
ＬＯＤ 值

ＬＯＤ
贡献率（％ ）

ＰＶＥ
加性效应

Ａｄｄｉｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔ
遗传距离（ｃＭ）
Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

ｑＢＳ⁃２ ２ ３４ Ｍ２５２ ６１３２２ ３． ６ ６． ２ － ０． ２５ ６． ４

ｑＢＳ⁃３ａ ３ ６８ Ｍ５７４ Ｍ７９０ ３． ２ ６． ０ － １． ２ ３． ３

ｑＢＳ⁃３ｂ ３ ８２ Ｍ７９０ Ｍ３７８ ４． １ ６． ７ － ０． ２ ５． ５

ｑＢＳ⁃６ ６ １３ Ｍ３５５ Ｍ４１５ ２． ９ ５． ６ － ０． ２ ９． ３

ｑＢＳ⁃１２ １２ ０． １ Ｍ７４５ Ｍ７０６ ３． ４ ５． １ － １． ３ ０． １

表 ３　 定位标记原始数据

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｒｉｍｉｔｉｖｅ ｄａｔａ ｏｆ ｔｈｅ ｍａｐｐｉｎｇ ｍａｒｋｅｒ

位点

Ｔｒａｉｔ
连锁引物

Ｌｉｎｋａｇｅ ｍａｒｋｅｒ
标记原名

Ｐｒｉｍｉｔｉｖｅ ｎａｍｅ
原始连锁群

Ｐｒｉｍｉｔｉｖｅ ｇｒｏｕｐ
原始标记位置

Ｐｒｉｍｉｔｉｖｅ ｐｏｓｉｔｉｏｎ
相近位点

Ｓｉｍｉｌａｒ ｍａｒｋｅｒ

ｑＢＳ⁃２
Ｍ２５２ ＰＴ５２１４７ ２２ １１４． ６０４

６１３２２ ＰＴ６１３２２ａ ２２ １３１． ８７８

ｑＢＳ⁃３ａ
ｑＢＳ⁃３ｂ

Ｍ５７４ ＰＴ５４５０５ １７ ９３． ４１９

Ｍ７９０ － － －

Ｍ３７８ ＰＴ５３０９８ １７ ７７． １６８

ＰＴ３０３１４（位置：１７． ４１５）

ＰＴ３０１７３（位置：３２． ７９３）

ｑＢＳ⁃６
Ｍ３５５ ＰＴ５２９２７ １８ ５２． ４０４

Ｍ４１５ ＰＴ５３４４４ １８ ５４． ９１９

ｑＢＳ⁃１２
Ｍ７４５ － － －

Ｍ７０６ ＰＴ５５３５６ ６ ４０． ０６６

Ｖ． Ｖｏｎｔｉｍｉｔｔａ 等［８］定位到的 ＱＴＬ 中有一个也位

于 １７ 号连锁群上，在标记 ＰＴ３０３１４（位置：１７． ４１５）
和 ＰＴ３０１７３（位置：３２． ７９３）之间，与本研究所定位到

的 ２ 个位点（ｑＢＳ⁃３ａ 和 ｑＢＳ⁃３ｂ）可能有连锁关系，
至于各位点是否有重复还需进一步验证。

３　 讨论

３． １　 抗性遗传分析

李治国等［１７］ 用烟草黑胫病抗性品种 Ｆｌｏｒｉ⁃
ｄａ３０１、Ｃｏｋｅｒ３７１⁃Ｇｏｌｄ 分别与感病品种红花大金元、
大白筋 ５９９ 作亲本，结果为 Ｆｌｏｒｉｄａ３０１ 的烟草黑胫

病抗病性是由 １ 对隐性基因控制的不完全隐性遗

传，Ｃｏｋｅｒ ３７１⁃Ｇｏｌｄ 由 １ 或 ２ 对显性基因控制的不完

全显性遗传。 刘晓侠等［１８］ 用红花大金元和经辐射

诱变、细胞工程技术筛选获得的高抗烟草黑胫病的

突变株系作亲本，结果认为烟草黑胫病抗病性是由

１ 对主效基因控制的显性遗传。 本研究用雪茄烟品

种 Ｂｅｉｎｈａｒｔ１０００⁃１ 作为烟草黑胫病抗病亲本，结果

是由多基因控制的显性遗传，这更说明烟草对黑胫

病的抗性是由多基因控制，且存在显隐性，不同的抗

性来源其抗性基因存在差异。
３． ２　 分子标记位点的差异

刘晓侠等［１８］在 ２００４ 年筛选到 ２ 个与烟草黑胫

病抗性基因 Ｂｓ１（ ｔ）连锁的 ＲＡＰＤ 标记，其遗传距离

分别为 ２０． ５ ｃＭ 和 ２９． ９ ｃＭ。 本研究则定位到 ５ 个

与黑胫病抗性基因连锁的 ＳＳＲ 标记，其贡献率分别

为 ６． ２％ 、６． ０％ 、６． ７％ 、５． ６％ 和 ５． １％ ，较刘晓侠

等［１８］所得连锁标记数目要多。 本研究应用的是

ＳＳＲ 标记，来自 ２０１１ 年 Ｇ． Ｂｉｎｄｌｅｒ 等［７］ 公开发表的

较高密度连锁图谱，覆盖整个烟草基因组，比刘晓侠

等［１８］所用的 ＲＡＰＤ 引物稳定重复性要好，且数量更

大，密度也更高［１９］；采用 ＷｉｎＱＴＬＣａｒｔ ２． ５ 通用软件

对试验所得基因型数据与表型数据进行分析，结果

更为精细可靠，可定位到效应值较低的多个位点。
３． ３　 与近期试验结果的比较

与 Ｖ． Ｖｏｎｔｉｍｉｔｔａ 等［８⁃９］和 Ｂ． Ｇ． Ｘｉａｏ 等［９］的研究

结果相比，本试验所得 ＱＴＬ 位点的 ＬＯＤ 值和贡献率

相对较低，其可能的原因有：（１）遗传背景的影响：
Ｖ． Ｖｏｎｔｉｍｉｔｔａ 等［８⁃９］ 选择 Ｂｅｉｎｈａｒｔ１０００ 与 Ｈｉｃｋｓ 杂

交，Ｂ． Ｇ． Ｘｉａｏ 等［１０］ 以 Ｆｌｏｒｉｄａ３０１ 和 Ｈｉｃｋｓ 为双亲，
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　 ２ 期 高亭亭等：烟草品种 Ｂｅｉｎｈａｒｔ１０００⁃１ 抗黑胫病基因的 ＱＴＬ 定位

本研究则以 Ｂｅｉｎｈａｒｔ１０００⁃１ 和小黄金 １０２５ 为亲本，
３ 个试验所用亲本材料不同，遗传背景差异较大。
（２）所选试验群体有差异：Ｖ． Ｖｏｎｔｉｍｉｔｔａ 等［８⁃９］ 用的

是多个 ＤＨ 群体，Ｂ． Ｇ． Ｘｉａｏ 等［１０］构建了 Ｆ５∶ ６重组自

交系（ＲＩＬ），两群体与 Ｆ２群体相比要更稳定，且前 ２
个试验的数据量要比本研究大很多。 （３）试验环境

影响试验结果：在不同环境中起抗性作用的位点可

能有所不同，而在本试验环境中发挥作用的位点可

能为多个微效基因位点。 （４）烟草中的遗传狭窄问

题：本研究所用亲本均为烤烟，双亲间的亲缘关系较

近，所以合成标记在亲本间的多态率很低，造成遗传

图谱的精度不高，进而影响标记位点的 ＬＯＤ 值和贡

献率等试验结果。
虽然本研究所得 ＱＴＬ 效应值较低，需要进行后

期的试验验证，但本研究对前人的试验结果进行了

补充和完善，所得位点对烟草黑胫病的分子标记辅

助改良也具有重要意义。

参考文献
［１］ 　 马国胜，高智谋，陈娟． 烟草黑胫病研究进展［ Ｊ］ ． 烟草科技，

２００１（９）：４４⁃４７
［２］ 　 林燕． 我国烟草黑胫病研究论文计量分析［ Ｊ］ ． 贵州农业科

学，２０１２，４１（１）：１３１⁃１３２
［３］ 　 陈瑞泰，朱贤朝，王智发，等． 全国 １６ 个主产烟省（区）烟草侵

染性病害调研报告［Ｊ］ ． 中国烟草科学，１９７７，１（４）：１⁃７
［４］ 　 尚志强． 烟草黑胫病病原、发生规律及综合防治研究进展

［Ｊ］ ． 中国农业科技导报，２００７，９（２）：７３⁃７６
［５］ 　 尹国英，杨小燕，何其波，等． 鉴定烟草种质资源 ＳＳＲ 核心引

物筛选和验证［Ｊ］ ． 植物遗传资源学报，２０１３，１４（５）：９６０⁃９６５
［６］ 　 张雪廷，童治军，焦芳婵，等． ３８ 份晾晒烟种质资源遗传关系

的 ＳＳＲ 分析［Ｊ］ ． 植物遗传资源学报，２０１３，１４（４）：６５３⁃６５８
［７］ 　 Ｂｉｎｄｌｅｒ Ｇ，Ｐｌｉｅｓｋｅ Ｊ，Ｂａｋａｈｅｒ Ｎ． Ａ ｈｉｇｈ ｄｅｎｓｉｔｙ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｐ ｏｆ

ｔｏｂａｃｃｏ（Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ｔａｂａｃｕｍ Ｌ． ） ｏｂｔａｉｎｅｄ ｆｒｏｍ ｌａｒｇｅ ｓｃａｌｅ ｍｉｃｒｏ⁃
ｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ［ Ｊ］ ． Ｔｈｅｏｒ Ａｐｐｌ Ｇｅｎｅｔ，２０１１，１２３：
２１９⁃２３０

［８］ 　 Ｖｏｎｔｉｍｉｔｔａ Ｖ，Ｌｅｗｉｓ Ｒ Ｓ． Ｇｒｏｗｔｈ ｃｈａｍｂｅｒ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｔｏｂａｃｃｏ
′ Ｂｅｉｎｈａｒｔ１０００′ × ′ Ｈｉｃｋｓ′ ｍａｐｐｉｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ
ｔｒａｉｔ ｌｏｃｉ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｒａｃｅｓ ｏｆ Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ ｎｉｃ⁃
ｏｔｉａｎａｅ［Ｊ］ ． Ｃｒｏｐ Ｓｃｉ，２０１２，５２：９１⁃９８

［９］ 　 Ｖｏｎｔｉｍｉｔｔａ Ｖ，Ｌｅｗｉｓ Ｒ Ｓ． Ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｉ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ
ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ ｎｉｃｏｔｉａｎａｅ ｉｎ ｔｏｂａｃｃｏ（Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ｔａｂａｃｕｍ
Ｌ． ）ｌｉｎｅ Ｂｅｉｎｈａｒｔ１０００［Ｊ］． Ｍｏｌ Ｂｒｅｅｄｉｎｇ，２０１２，２９：８９⁃９８

［１０］ 　 Ｘｉａｏ Ｂ Ｇ，Ｄｒａｋｅ Ｋ，Ｖｏｎｔｉｍｉｔｔａ Ｖ，ｅｔ ａｌ． Ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｏｍｉｃ ｒｅ⁃
ｇｉｏｎｓ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｎｇ ｔｏ Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ ｎｉｃｏｔｉａｎａｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ ｔｏｂａｃｃｏ
ｃｕｌｔｉｖａｒ ′Ｆｌｏｒｉｄａ ３０１′［Ｊ］ ． Ｃｒｏｐ Ｓｃｉ，２０１２，２９：１⁃２４

［１１］ 　 张洁霞． 抗烟草黑胫病分子标记的筛选及抗性遗传规律的研
究［Ｄ］． 长沙：湖南农业大学，２００９

［１２］ 　 裘维蕃，梁训生． 调查烟草花叶病病情指数的计算方法［ Ｊ］ ．
植物保护，１９６３（３）：６７⁃６８

［１３］ 　 王珍，方宣钧． 植物 ＤＮＡ 分离［ Ｊ］ ． 分子植物育种，２００３，１
（２）：２８１⁃２８８

［１４］ 　 潘应花，刘艳华，任民，等． 烟草种质不同群体量遗传完整性
的 ＳＳＲ 研究［Ｊ］ ． 植物遗传资源学报，２０１３，１４（５）：９７９⁃９８４

［１５］ 　 任民，贾兴华，蒋彩虹，等． Ｂａｓｓａｍ 和 Ｓａｎｇｕｉｎｅｔｔｉ 银染方法在
ＳＲＡＰ 和 ＴＲＡＰ 标记中的比较研究［ Ｊ］ ． 生物技术通报，２００８
（１）：１１３⁃１１６

［１６］ 　 Ｍｉｃｈｅｌｍｏｒｅ Ｒ Ｗ，Ｐａｒａｎ Ｉ． Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｍａｒｋｅｒｓ ｌｉｎｋｅｄ ｔｏ ｄｉｓ⁃
ｅａｓｅ⁃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｂｙ ｂｕｌｋｅｄ ｓｅｇｒｅｇａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ：ａ ｒａｐｉｄ ｍｅｔｈ⁃
ｏｄ ｔｏ ｄｅｔｅｃｔ ｍａｒｋｅｒｓ ｉｎ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｇｅｎｏｍｉｃ ｒｅｇｉｏｎｓ ｂｙ ｕｓｉｎｇ ｓｅｇｒｅｇａ⁃
ｔｉｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ［ Ｊ ］ ． Ｐｒｏｃ Ｎａｔｌ Ａｃａｄ Ｓｃｉ ＵＳＡ， １９９１， ８８：
９８２８⁃９８３２

［１７］ 　 李治国，肖炳光，于海芹，等． 两个烟草品种对黑胫病抗性的
遗传分析［Ｊ］ ． 云南农业大学学报：自然科学版，２００９，２４（６）：
７９９⁃８０３

［１８］ 　 刘晓侠，王荔，文国松，等． 烟草黑胫病抗性基因 Ｂｓ１ （ ｔ）的
ＲＡＰＤ 标记［Ｊ］ ． 作物学报，２００４，３０（５）：５１６⁃５１８

［１９］ 　 刘艳华，牟建民，王志德，等． 分子标记技术在烟草遗传育种
中的应用［Ｊ］ ． 植物遗传资源学报，２００７，８（１）：１１８⁃１２２

５３３


	植物遗传资源学报2015年第2期(未转)_部分122
	植物遗传资源学报2015年第2期(未转)_部分123
	植物遗传资源学报2015年第2期(未转)_部分124
	植物遗传资源学报2015年第2期(未转)_部分125
	植物遗传资源学报2015年第2期(未转)_部分126
	植物遗传资源学报2015年第2期(未转)_部分127

