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评价及遗传多态性分析

马丽娟１ꎬ张巨松１ꎬ李利民２ꎬ陈晓露１ꎬ曾繁明３ꎬ杨忠芳３ꎬ羌　 松１

( １ 新疆农业大学农学院ꎬ乌鲁木齐 ８３００５２ꎻ ２新疆农业科学院品种资源研究所ꎬ乌鲁木齐 ８３００９１ꎻ３ 木垒县农业技术推广站ꎬ８３１９００)

　 　 摘要:以 ２５ 份鹰嘴豆品种(系)为试验材料ꎬ通过叶面喷雾的方式进行 Ａｓｃｏｃｈｙｔａ ｒａｂｉｅｉ 菌悬液室内外人工接种ꎬ评价不同

鹰嘴豆种质资源的抗病性ꎻ同时利用 ＲＡＰＤ 方法进行基因型鉴定ꎬ采用 ＮＴＳＹＳｐｃ ２ １０ｔ 软件对分子标记结果进行遗传相似性

的统计分析ꎬ并建立各品系间的亲缘关系聚类图ꎬ探讨不同鹰嘴豆品系对 Ａ. ｒａｂｉｅｉ 抗性与遗传多态性间的关系ꎮ 室内和田间

鹰嘴豆抗 Ａ. ｒａｂｉｅｉ 鉴定结果表明:在 ２５ 份鹰嘴豆供试种质中ꎬ系选 ０３ 和 ２１６ 均表现出稳定抗性ꎻ北园春表现出稳定中抗ꎮ 通

过 ＲＡＰＤ 多态性引物对 ２５ 份供试种质进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ共获得 １２９ 个扩增条带ꎬ其中多态性条带 ６７ 条ꎬ多态性比例达

５１ ９４％ ꎬ遗传相似系数为 ０ ３７３１ ~ ０ ９２５４ꎮ 结合抗病性和遗传多态性ꎬ经方差分析表明ꎬ本研究的鹰嘴豆品种(系)对 Ａ. ｒａ￣
ｂｉｅｉ 的抗性强弱与其遗传相似性之间无显著相关性ꎮ
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　 　 鹰嘴豆的学名 Ｃｉｃｅｒ ａｒｉｅｔｉｎｕｍ Ｌ. ꎬ为豆科草本植

物ꎮ 起源于亚洲西部和近东地区[１]ꎬ是世界上栽培

面积较大的豆类植物ꎬ约 １０００ 万 ｈｍ２ꎬ其中印度和

巴基斯坦两国的种植面积占全世界的 ８０％以上ꎬ中



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １４ 卷

国甘肃、青海、新疆、陕西、山西、河北、山东、河南、台
湾、内蒙古等地有引种栽培[２]ꎮ 由于地理上的长期

隔离ꎬ种内已产生许多形态变异ꎮ 根据这些变异ꎬ通
常将鹰嘴豆分为 ２ 大类型:Ｋａｂｕｌｉ 型和 Ｄｅｓｉ 型ꎮ
Ｋａｂｕｌｉ 型种子较大ꎬ圆粒ꎬ多为乳白色或浅褐色ꎻＤｅ￣
ｓｉ 型种子较小ꎬ皱粒ꎬ多为褐色或深褐色[３]ꎮ 随着鹰

嘴豆种植面积的扩增ꎬ相应的病害也加速传播ꎮ Ａｓ￣
ｃｏｃｈｙｔａ ｒａｂｉｅｉ 为鹰嘴豆壳二孢叶枯病 ( Ａｓｃｏｃｈｙｔａ
ｂｌｉｇｈｔ)的致病菌ꎬ属于半知菌亚门ꎬ球壳孢目ꎬ壳二

孢属真菌ꎬ通过土壤、种子、病残体传播病害[４]ꎬ在
低温高湿条件下ꎬ随土壤、气流传播ꎬ侵染力极强ꎮ
１９１１ 年在巴基斯坦被首次发现ꎬ１９３０ 年 Ｆ. Ｌａｂｒｏｕｓ￣
ｓｅ[５]将该病原描述为 Ｐｈｙｌｌｏｓｔｉｃｔａ ｒａｂｉｅｉꎬ１９３１ 年又更

名为 Ａ. ｒａｂｉｅｉ[６]ꎬ鹰嘴豆及其他鹰嘴豆属是鹰嘴豆

壳二孢叶枯病病原菌(Ａ. ｒａｂｉｅｉ)的唯一寄主[７]ꎮ 该

病害的危害性很大ꎬ条件适宜时ꎬ即使种植抗病品

种ꎬ鹰嘴豆壳二孢叶枯病也造成超过 ７０％ 的产量损

失[８￣１０]ꎮ 在鹰嘴豆的重要种植区巴基斯坦ꎬ年受害

面积高达 ２５％ ~ ５０％ ꎮ １９３６ 年在保加利亚造成年

产量损失 ２０％ ~５０％ ꎬ部分田块产量损失达 １００％ ꎮ
２００７ 年在新疆北部的鹰嘴豆主栽区昌吉州木垒县、
奇台县等地暴发ꎬ产量损失率为 ４０％ ~ ５０％ [１１]ꎬ因
其引起典型的深褐色叶斑症状ꎬ当时被称为鹰嘴豆

褐斑病[１２]ꎮ ２０１１ 年ꎬＪ. Ｙ. Ｂａｉ 等[１３] 首次报道了 Ａ.
ｒａｂｉｅｉ 在中国的发现ꎬ病原菌以分生孢子器和分生孢

子的形式在病残体上越冬ꎬ或通过种子带菌进行远

距离传播ꎬ目前该病害已成为制约新疆鹰嘴豆规模

化发展的重要因素之一[４ꎬ１４]ꎮ 选育和推广抗病品种

是防治鹰嘴豆壳二孢叶枯病的有效方法[１５￣１６]ꎮ 鹰

嘴豆不同种质间的抗病性差异ꎬ为鹰嘴豆抗壳二孢

叶枯病材料的遗传改良提供了可能ꎮ 目前国内关于

鹰嘴豆种质资源抗 Ａ. ｒａｂｉｅｉ 的研究未见报道ꎮ
ＲＡＰＤ(ｒａｎｄｏｍｌｙ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ＤＮＡ)即

随机扩增多态 ＤＮＡ 标记ꎬ是由 Ｊ. Ｇ. Ｗｌｌｉｉｍａｓ 等[１７]

于 １９９０ 年创建的一项 ＤＮＡ 多态性检测技术ꎮ 目

前ꎬ该技术广泛用于植物品种鉴定、遗传多样性分析

及分子进化研究中[１８￣１９]ꎮ ２０１１ 年ꎬ涂敏等[２０] 采用

分子标记技术ꎬ对 １６０ 个水稻品种的遗传多样性指

数与其稻瘟病抗性进行 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性检验ꎬ结果表

明水稻品种的群体遗传多样性与群体对稻瘟病的抗

性水平呈显著正相关关系ꎮ 但利用品种间遗传多样

性差异并不能完全区分抗性品种ꎬ如 ２０１２ 年李雪霞

等[２１]对不同抗性香蕉品种遗传多样性的研究表明ꎬ
不同香蕉品种对枯萎病的抗性强弱与其遗传相似性

之间无明确相关性ꎮ 本研究对 ２５ 个鹰嘴豆品种

(系)进行病原菌 Ａ. ｒａｂｉｅｉ 的室内外人工接种试验ꎬ
鉴定不同鹰嘴豆种质资源的抗病性差异ꎬ同时ꎬ以
ＲＡＰＤ 标记对鹰嘴豆品种(系)的基因型进行初步分

析ꎬ在获得抗壳二孢叶枯病鹰嘴豆材料的基础上ꎬ了
解鹰嘴豆资源抗 Ａ. ｒａｂｉｅｉ 与其遗传多态性之间的

关系ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 材料

试验选用 ２５ 份鹰嘴豆品种(系)ꎬ部分由新疆

农科院品种资源所提供ꎬ其他于农资市场、木垒县等

地收集获得(表 １)ꎮ 鹰嘴豆壳二孢叶枯病病原菌由

本实验室分离保存ꎮ
１ ２　 方法

１ ２ １　 病原菌制备　 将鹰嘴豆壳二孢叶枯病病原

菌接种到鹰嘴豆煎汁 ＰＤＡ 平板上ꎬ置 ２６ ℃ 温箱中

培养 １５ ｄꎬ加适量无菌水洗脱分生孢子ꎬ经血球计数

板计数浓度约为 １ × １０６个 / ｍＬ 孢子悬浮液待用ꎮ
１ ２ ２　 病原菌接种及抗病性鉴定方法　 病原菌接

种及抗病性鉴定分室内、田间 ２ 个阶段进行ꎮ 室内

将鹰嘴豆种子用 ０ １％ 升汞消毒 １０ ｍｉｎꎬ流水冲洗

３０ ｍｉｎꎬ用 ４０ ~ ５０ ℃ 温水浸种 ６ ｈ 后ꎬ于 ２８ ~ ３０ ℃
恒温箱内催芽ꎬ出芽后播种在装有灭菌土壤的花盆

中ꎬ ３ 次重复ꎬ每重复 １０ 株ꎬ设不接种为对照ꎮ 出苗

７ ｄ 后ꎬ用浓度为 １ × １０６个 / ｍＬ 孢子悬浮液于叶片

正反面均匀喷雾接种ꎬ保持室温为 ２０ ± ４ ℃ꎬ湿度为

７０％ ~８０％ ꎮ 接种第 １５ 天进行发病情况调查ꎬ统计

病斑等级ꎬ计算病情指数ꎮ 田间将鹰嘴豆品系种子

(消毒后)种植于新疆木垒县ꎬ按照随机区组种植ꎬ播
种深度 １ ~２ ｃｍꎬ行株距 ４０ ｃｍ × ２０ ｃｍꎬ每小区 ４０ ~
５０ 粒种子ꎬ３ 次重复ꎬ同时设立对照组ꎬ常规管理ꎮ
先后于出苗后 ２７ ｄ、５０ ｄ 时ꎬ用浓度为 １ × １０６个 / ｍＬ
孢子悬浮液于叶片正反面均匀喷雾接种ꎬ接种区设

置在下风口ꎬ同时接种时将对照区与接种区用纸板

隔开ꎬ防止雾滴漂移ꎮ 于第 ２ 次接种后 ４０ ｄ 进行发

病情况调查ꎬ统计病斑等级ꎬ分析其抗病性ꎮ
根据 Ｓ. Ｐａｎｄｅ 等[２２]的分级标准ꎬ将鹰嘴豆壳二

孢叶枯病病情指数分为 ９ 级ꎮ １ 级:无病斑ꎻ２ 级:植
株仅表现轻微受损ꎬ病斑发生于茎秆顶端ꎻ３ 级:病
斑扩散为 ５ ｍｍ 大小ꎬ茎秆顶端出现萎蔫、下垂现

象ꎻ４ 级:整株出现病斑ꎬ且明显由茎秆顶端向下移ꎻ
５ 级:整株出现病斑ꎬ开始出现脱、落叶ꎬ部分折断ꎬ
分枝轻微干枯ꎻ６ 级:整株出现病斑ꎬ分枝普遍干枯ꎬ
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表 １　 供试材料

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｅｓｔｅｄ ｃｈｉｃｋｐｅａ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ( ｌｉｎｅｓ)

品系名称 / 代码

Ｎａｍｅ / Ｃｏｄｅ
来源

Ｓｏｕｒｃｅ
类型

Ｂｉｏｔｙｐｅ

室内 Ｌａｂ. 田间 Ｆｉｅｌｄ

病情指数

Ｄｉｓｅａｓｅ ｓｃｏｒｅ
抗病性

Ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
病情指数

Ｄｉｓｅａｓｅ ｓｃｏｒｅ
抗病性

Ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

木垒 农资市场 Ｄｅｓｉ ９ ００ ＨＳ ４ ２０ ＭＲ

叙利亚 农资市场 Ｋａｂｕｌｉ ７ ００ Ｓ ２ ９９ Ｒ

北园春 农资市场 Ｄｅｓｉ ３ ３３ ＭＲ ５ ００ ＭＲ

阿克苏 农资市场 Ｋａｂｕｌｉ ６ ２２ Ｓ ５ ００ ＭＲ

阿瓦提 ２ 号 农资市场 Ｋａｂｕｌｉ ５ ４４ Ｓ ５ ００ ＭＲ

美国一号 ７ 农资市场 Ｋａｂｕｌｉ ７ １１ ＨＳ ３ ７９ ＭＲ

乌什 农资市场 Ｋａｂｕｌｉ ７ ６６ ＨＳ ３ ７９ ＭＲ

系选 ０３ 木垒县品系 Ｄｅｓｉ １ ９７ Ｒ ２ ９９ Ｒ

２００ 新疆农科院 Ｋａｂｕｌｉ ６ ６６ Ｓ ２ ９９ Ｒ

２１６ 新疆农科院 Ｋａｂｕｌｉ ２ ０２ Ｒ ２ ９９ Ｒ

２２１ 新疆农科院 Ｋａｂｕｌｉ ５ ６６ Ｓ ７ １４ ＨＳ

２２３ 新疆农科院 Ｋａｂｕｌｉ ５ ００ ＭＲ ７ ６１ ＨＳ

２２４ 新疆农科院 Ｋａｂｕｌｉ １ ６０ Ｒ ５ ００ ＭＲ

１５９ 新疆农科院 Ｋａｂｕｌｉ ７ ０８ ＨＳ ４ ５９ ＭＲ

１８５ 新疆农科院 Ｄｅｓｉ ７ ３４ ＨＳ ９ ００ ＨＳ

１６５ 新疆农科院 Ｋａｂｕｌｉ ９ ００ ＨＳ ８ ０７ ＨＳ

１６９ 品 新疆农科院 Ｄｅｓｉ ４ １４ ＭＲ ７ ００ Ｓ

１７０ 新疆农科院 Ｄｅｓｉ ６ ６１ Ｓ ５ ７９ Ｓ

１７１ 新疆农科院 Ｋａｂｕｌｉ ６ ５５ Ｓ ５ ７９ Ｓ

１７７ 新疆农科院 Ｋａｂｕｌｉ ６ ２２ Ｓ ７ ５９ ＨＳ

１７８ 新疆农科院 Ｋａｂｕｌｉ ７ ２２ ＨＳ ４ ２０ ＭＲ

１９６ 新疆农科院 Ｄｅｓｉ ６ ４４ Ｓ ８ ２６ ＨＳ

８８￣１ 农资市场 Ｄｅｓｉ ６ ４７ Ｓ ３ ７９ ＭＲ

４４００ 木垒县品系 Ｋａｂｕｌｉ ５ ８４ Ｓ ５ ００ ＭＲ

４５３３ 木垒县品系 Ｋａｂｕｌｉ ４ ８８ ＭＲ ２ ９９ Ｒ

部分植株折断、死亡ꎻ７ 级:整株出现病斑ꎬ大部分分

枝干枯ꎬ部分植株折断ꎬ２５％的植株死亡ꎻ８ 级:整株

出现病斑ꎬ大部分分枝干枯ꎬ部分植株折断ꎬ５０％ 的

植株死亡ꎻ９ 级:整株出现病斑ꎬ大部分分枝干枯ꎬ部
分植株折断ꎬ１００％ 的植株死亡ꎮ 参考董星光等[２３]

方法ꎬ根据上述病情指数将抗性等级分为以下 ５ 级ꎬ
１:免疫(Ｉ)ꎻ１ １ ~ ３:抗性(Ｒ)ꎻ３ １ ~ ５:中抗(ＭＲ)ꎻ
５ １ ~ ７:敏感(Ｓ)ꎻ７ １ ~ ９:高感(ＨＳ)ꎮ
１ ２ ３　 鹰嘴豆总 ＤＮＡ 提取及 ＲＡＰＤ 扩增 　 鹰嘴

豆 ＤＮＡ 提取采用改良的 ＣＴＡＢ 法[２４]ꎮ １５ 条 ＲＡＰＤ
引物由北京六合华大基因科技股份有限公司合成ꎬ
ＤＮＡ 提取及 ＰＣＲ 相关试剂由天根生物工程有限公司

提供ꎬＰＣＲ 仪为 Ｂｉｏｍｅｔｒａ ＰＣＲ 扩增仪ꎮ ＰＣＲ 反应体

系:０ ５ μＬ １０ × Ｂｕｆｆｅｒ、 ０ ５ μＬ ｄＮＴＰ (１０ ｍｍｏｌ / Ｌ
ｅａｃｈ)、２ ０ μＬ ＤＮＡ 模板(１０ ｎｇ / μＬ)、１ ０ μＬ 引物

(２０ μｍｏｌ / Ｌ)、０ ５ μＬ ＴａｑＤＮＡ 聚合酶ꎬｄｄＨ２Ｏ 补足至

２５ μＬꎮ ＰＣＲ 反应程序:Ｂ５ ~ Ｘ８ 引物(表 ２):９５ ℃ 预

变性 ４ ｍｉｎꎻ(９４ ℃ 变性１ ｍｉｎꎻ３８ ℃退火１ ｍｉｎꎻ７２ ℃
延伸 １ ｍｉｎ)６ 个循环ꎻ(９４ ℃ 变性 １ ｍｉｎꎻ３６ ℃退火

１ ｍｉｎꎻ７２ ℃ 延伸１ ｍｉｎ)３０ 个循环ꎻ７２ ℃ 延伸５ ｍｉｎꎻ
４ ℃ 保温ꎮ １ / ４ ~ １ / ７０ 引物:９５ ℃ 预变性 ４ ｍｉｎꎬ
(９４ ℃ 变性 １ ｍｉｎꎻ３７ ℃ 退火 １ ｍｉｎꎻ７２ ℃ 延伸

２ ｍｉｎ)４０ 个循环ꎻ７２ ℃ 延伸５ ｍｉｎꎻ４ ℃ 保温ꎮ ＰＣＲ
产物于 ８％ 聚丙烯酰胺凝胶上进行电泳ꎬ银染成像ꎮ
１ ３　 数据分析

对凝胶图像采用 ０￣１ 系统记录扩增谱带位置ꎬ
有带记为 １、无带记为 ０ꎬ依扩增片段的大小顺序ꎬ将
所有引物扩增结果构建(０ꎬ１)矩阵数据ꎮ 计算分析

１５ 条引物对 ２５ 个鹰嘴豆品系产生的多态性条带

数及多态性比率ꎬ使用 Ｐｏｐｇｅｎｅ ３２ 软件计算位点 Ｎｅ
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(有效等位基因数)、Ｈ(基因多样性)、Ｉ(信息指数)
等指数ꎮ 运用 ＮＴＳＹＳｐｃ ２ １０ｔ 软件ꎬ根据(０ꎬ１)矩阵

数据计算遗传相似性系数ꎬ用 ＵＰＧＭＡ 方法进行聚

类分析ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 鹰嘴豆资源对 Ａ. ｒａｂｉｅｉ 的抗性鉴定

室内鹰嘴豆资源的抗性鉴定(表 １)结果表明:
系选 ０３、２１６、２２４ 等 ３ 份资源表现为抗病ꎬ占供试资

源的 １２％ ꎻ北园春、２２３、１６９ 品、４５３３ 等 ４ 份资源表

现为中抗ꎬ占供试资源的 １６％ ꎻ叙利亚、阿克苏、阿
瓦提 ２ 号等 １１ 份资源表现为感病ꎬ占供试资源的

４４％ ꎻ木垒、美国一号 ７、乌什等 ７ 份资源表现为高

感ꎬ占供试资源的 ２８％ ꎮ 田间综合条件下的抗性鉴

定结果与室内接种结果并不完全一致ꎬ叙利亚、系选

０３、２００、２１６ 和 ４５３３ 等 ５ 份资源表现为抗性ꎬ占供

试资源的 ２０％ ꎻ木垒、北园春、阿克苏、阿瓦提 ２ 号

等 １１ 份资源表现为中抗ꎬ占供试资源的 ４４％ ꎻ１６９
品、１７０、１７１ 等 ３ 份资源表现为敏感ꎬ占供试资源的

１２％ ꎻ ２２１、２２３、１８５、１６５ 等 ６ 份资源表现为高感ꎬ占

供试资源的 ２４％ ꎮ 通过室内和田间鹰嘴豆抗 Ａ. ｒａ￣
ｂｉｅｉ 鉴定结果综合分析表明ꎬ在 ２５ 份鹰嘴豆供试资

源中ꎬ系选 ０３、２１６ 表现稳定抗病ꎻ北园春表现稳定

中抗ꎻ１７０、１７１ 表现稳定敏感ꎻ１８５、１６５ 表现稳定高

感病ꎮ
２ ２　 遗传多态性分析

用 １５ 个多态性引物完成鹰嘴豆基因组 ＤＮＡ 的

ＰＣＲ 扩增(表 ２)ꎬ共获得 １２９ 个扩增条带ꎬ平均每条

引物产生 ８ ５７１ 条ꎻ其中多态性条带共有 ６７ 条ꎬ多态

性比例为 ５１ ９４％ꎬ相似系数变化范围在 ０ ３７３１ ~
０ ９２５４ꎬ平均为 ０ ６４８４ꎮ 引物 Ｘ８、１ / ３４、１ / ７０ 扩增条

带较多ꎬ分别获得 １４ 、１３ 、１３ 条ꎮ 引物 Ｅ８ 和 １ / ２８ 扩

增片段多态性比率最高ꎬ为 １００％ ꎮ 引物 １ / ３４ 扩增

片段多态性比率最低ꎬ为 ２３ ０８％ ꎮ 引物多态性信

息含量变幅 ２３ ０８％ ~ １００％ ꎬ平均为 ５５ ６２３％ ꎮ 其

Ｎｅ(有效等位基因数)、Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性、Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ
信息指数分别为 １ ５５５５、０ ３１７２、０ ４７６５ꎬ反映了鹰

嘴豆种质具有较高的多样性ꎬ遗传多样性较丰富ꎮ
２ ３　 鹰嘴豆遗传相似性及聚类分析

对扩增结果运用 ＮＴＳＹＳｐｃ ２ １０ｔ 软件建立遗传

表 ２　 引物序列及扩增产物片段大小

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｓｉｚｅ

引物序号

Ｐｒｉｍｅｒ ＩＤ
碱基序列(５′￣３′)
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

退火

温度(℃)
Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

扩增条带数

Ｎｏ. ｏｆ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ
ｆｒａｇｍｅｎｔｓ

多态性条带数

Ｎｏ. ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｆｒａｇｍｅｎｔｓ

扩增片段

大小(ｋｂ)
Ａｍｐｌｉｆｉｅｄ

ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｓｉｚｅ

多态性

比率(％ )
Ｒａｔｉｏ ｏｆ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｆｒａｇｍｅｎｔｓ

有效等位

基因数(Ｎｅ)

Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ
ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ

基因

多样性(Ｈ)
Ｎｅｉ′ｓ ｇｅｎｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

信息指数( Ｉ)
Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

ｉｎｄｅｘ

Ｂ５ ＧＧＧＣＣＡＣＴＣＡ ３４ ９ ７ ０ １０ ~ １ ００ ７７ ７８ １ ６３３５ ０ ３６０８ ０ ５３３１

Ｂ６ ＧＧＣＴＣＡＴＧＴＧ ３２ ５ ２ ０ １０ ~ ０ ７５ ４０ ００ １ ９００４ ０ ４７２６ ０ ６６５３

Ｅ８ ＧＧＧＧＴＧＡＣＧＡ ３４ ６ ６ ０ ０１ ~ ０ １０ １００ ００ １ ８０９７ ０ ４２５９ ０ ６０８０

Ｅ１０ ＡＧＣＣＡＧＣＧＡＡ ３２ ５ ２ ０ ５０ ~ ２ ００ ４０ ００ １ ９３４８ ０ ４８２８ ０ ６７５８

Ｆ７ ＡＣＧＧＧＣＣＡＧＴ ３４ １２ ４ ０ １０ ~ ０ ５０ ３３ ３３ １ ３４５３ ０ ２０５８ ０ ３２９０

Ｇ７ ＣＡＧＴＧＣＴＧＴＧ ３２ ２ １ ０ ７５ ~ １ ００ ５０ ００ １ ９４１５ ０ ４８４９ ０ ６７８０

Ｘ８ ＧＡＣＧＣＣＡＣＡＣ ３４ １４ ４ ０ ２５ ~ ０ ７５ ２８ ５７ １ ３７５３ ０ ２３３０ ０ ３７６５

１ / ４ ＣＣＴＧＧＧＴＴＣＣ ３４ ８ ４ ０ ５０ ~ ０ ７５ ５０ ００ １ ６４０１ ０ ３５４０ ０ ５１９２

１ / １９ ＧＣＣＣＧＧＴＴＴＡ ３２ ７ ５ ０ ２５ ~ １ ００ ７１ ４３ １ ５６００ ０ ３２３９ ０ ４８８２

１ / ２３ ＣＣＣＧＣＣＴＴＣＣ ３６ ８ ５ ０ １０ ~ ０ ７５ ６２ ５０ １ ２３６４ ０ １８０７ ０ ３１３２

１ / ２８ ＣＣＧＧＣＣＴＴＡＡ ３２ ７ ７ ０ ２５ ~ １ ００ １００ ００ １ ２３７４ ０ １６９３ ０ ２９０３

１ / ２９ ＣＣＧＧＣＣＴＴＡＣ ３４ ９ ５ ０ ２５ ~ ０ ５０ ５５ ５６ １ １０７１ ０ ０９４４ ０ １９２０

１ / ３０ ＣＣＧＧＣＣＴＴＡＧ ３４ １１ ７ ０ １０ ~ １ ００ ６３ ６４ １ ７０４７ ０ ３８５４ ０ ５５９８

１ / ３４ ＣＣＧＧＣＣＣＣＡＡ ３６ １３ ３ ０ ２５ ~ １ ００ ２３ ０８ １ ３７３５ ０ ２６３２ ０ ４２８１

１ / ７０ ＧＧＧＣＡＣＧＣＧＡ ３６ １３ ５ ０ １０ ~ ０ ５０ ３８ ４６ １ ５３３５ ０ ３２１３ ０ ４９０３

合计

Ｔｏｔａｌ
１２９ ６７ ０ ０１ ~ ２ ００

平均

Ａｖｅｒａｇｅ
８ ５７１ ４ ２８５ ０ １３４ ５５ ６２３ １ ５５５５ ０ ３１７２ ０ ４７６５
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相似矩阵ꎬ用 ＵＰＧＭＡ 聚类分析方法构建亲缘关系

树状图(图 １)ꎮ 结果表明ꎬ２５ 份鹰嘴豆品种(系)在
相似系数为 ０ ５７ 处聚为 ２ 大类ꎬ第Ⅰ类包含 ２２ 份ꎬ
第Ⅱ类包含 ３ 份ꎮ 第Ⅰ类又被分为 ４ 个小群组ꎬ群组

Ⅰ－１ 包含 ９ 份ꎻ群组Ⅰ－ ２ 包含 ９ 份ꎻ群组Ⅰ－ ３ 包含

１８５、４４００ 共 ２ 份ꎻ群组Ⅰ－４ 包含北园春、１７１ꎮ 第Ⅱ
类被分为 ２ 个小群组ꎬ群组Ⅱ － １ 仅包含 １６５ꎻ群组

Ⅱ －２ 包含叙利亚、１５９ꎮ ２５ 份鹰嘴豆资源相似性系

数分布在 ０ ３７３１ ~ ０ ９２５４ 之间ꎬ平均为 ０ ６４８４ꎮ 其

中木垒 和 １５９ 之间的遗传相似系数最低ꎬ 为

０ ３７３１ꎬ二者的亲缘关系最远ꎻ系选 ０３ 和 ２２３ 的遗

传相似系数最高ꎬ为 ０ ９２５４ꎬ说明二者亲缘关系最

近ꎬ遗传背景相似ꎬ遗传变异较小ꎮ 整体来看ꎬ本研

究所采用的鹰嘴豆资源间的遗传多样性存在较大的

变异ꎮ

图 １ 　 供试鹰嘴豆资源聚类图

Ｆｉｇ. １　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ｔｅｓｔｅｄ ｃｈｉｃｋｐｅａ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ( ｌｉｎｅｓ)

群组Ⅰ －１ 中 ９ 份鹰嘴豆的主要特点是种质类

型主要以 Ｋａｂｕｌｉ 为主ꎬ其中 ２ 份来源于农资市场ꎬ
另外 ７ 份来源于新疆农科院品种资源所ꎬ平均病情

指数为 ６ ０７ꎻ群组Ⅰ － ２ 中 ９ 份鹰嘴豆的主要特点

是种质类型以 Ｋａｂｕｌｉ 为主ꎬ其中 ４ 份来源于农资市

场ꎬ３ 份来源于新疆农科院品种资源所ꎬ２ 份来源于

木垒县ꎬ平均病情指数为 ５ ０８ꎻ群组Ⅰ －３ 的 ２ 份资

源主要特点是种质类型 Ｋａｂｕｌｉ 和 Ｄｅｓｉ 各 ５０％ ꎬ分别

来源于新疆农科院品种资源所和木垒县ꎬ平均病情

指数为 ６ ５９ꎻ群组Ⅰ － ４ 的 ２ 份资源主要特点是种

质类型 Ｋａｂｕｌｉ 和 Ｄｅｓｉ 各 ５０％ ꎬ分别来源于农资市场

和新疆农科院品种资源所ꎬ平均病情指数为 ４ ９４ꎻ
群组Ⅱ －１ 的 １ 份资源属于种质类型 Ｋａｂｕｌｉꎬ来源

于新疆农科院品种资源所ꎬ病情指数为 ９ ００ꎻ群组

Ⅱ －２ 的 ２ 份资源主要特点是种质类型全为 Ｋａｂｕ￣
ｌｉꎬ分别来源于农资市场和新疆农科院品种资源所ꎬ
平均病情指数为 ７ ０４ꎮ

３　 讨论

鹰嘴豆壳二孢叶枯病为一种真菌性病害ꎬ主要

影响鹰嘴豆植株地上部分的生长发育ꎬ具体危害表

现为降低鹰嘴豆子粒的产量和品质ꎮ 该病病原菌主

要通过种子、土壤传播ꎬ也可随气流传播ꎬ是典型的

土传病害ꎬ尚无有效的防治农药[２５]ꎮ 目前ꎬ在环境

友好的前提下ꎬ防治鹰嘴豆壳二孢叶枯病最经济有

效的方法是选育抗病品种[１１]ꎮ 本研究通过对 ２５ 份

鹰嘴豆资源在田间和室内抗 Ａ. ｒａｂｉｅｉ 的鉴定结果表

明ꎬ其病情指数介于 １ ６０ ~ ９ ００ꎬ资源间差异较大ꎬ
其中抗病的(病情指数≤３ ００)占供试资源的 ８％ ꎮ
其中ꎬ系选 ０３、２１６ꎬ在室内、田间抗病性都表现为抗

性ꎮ 通过 ＲＡＰＤ 遗传多样性分析ꎬ二者间的遗传相

似系数为 ０ ４９２５ꎬ遗传差异较为丰富ꎬ说明这 ２ 份

材料壳二孢叶枯病抗性的遗传机理可能存在一定的

差异ꎬ需要通过构建杂交群体ꎬ进行全基因组扫描来

进行验证ꎮ 二者可以作为抗病种质资源用于今后鹰

嘴豆抗 Ａ. ｒａｂｉｅｉ 品种的遗传改良ꎮ
本研究中的 ２５ 份鹰嘴豆资源包括系选 ０３、

４４００、４５３３ 等新疆主要的栽培品种ꎻ木垒、叙利亚、
北园春、阿克苏、阿瓦提 ２ 号、美国一号 ７、乌什、８８￣
１ 等新疆地方品种ꎻ２００、２１６、２２１、２２３ 是新疆农科院

品种资源所搜集的鹰嘴豆材料ꎬ在品种资源库中即

为代码标记ꎬ其种质资源的来源已不清楚ꎬ故继续沿

用该代码系统ꎮ 通过 ＲＡＰＤ 技术对供试材料进行遗

传相似性分析ꎬ相似系数在 ０ ３７３１ ~ ０ ９２５４ 之

间ꎬ供试鹰嘴豆资源具有较丰富的遗传多态性ꎮ
但在 ２５ 份鹰嘴豆资源中ꎬ仅有 ３ 份材料在室内、
田间条件下均表现为中抗及以上特性ꎻ其余供试

资源对鹰嘴豆壳二孢叶枯病菌都表现敏感或高

感ꎬ这说明我国目前较为缺乏抗 Ａ. ｒａｂｉｅｉ 的鹰嘴豆

种质资源ꎮ 木垒、美国一号 ７、乌什、１５９ 和 １７８ 品系

室内接种表现高感ꎬ但田间表现中抗ꎬ可能与室内外

生长发育差异以及对田间综合条件的适应性不同

有关ꎮ
方差分析表明ꎬ２５ 份鹰嘴豆资源的壳二孢叶枯

病抗性和遗传多态性水平之间无显著相关性ꎮ 由聚

类图可看出ꎬ系选 ０３ 与乌什遗传相似度很高ꎬ遗传

相似系数为 ０ ８６５７ꎬ但抗性鉴定表明ꎬ系选 ０３ 为抗

性ꎬ乌什为高感ꎻ１７１ 与北园春的遗传相似度也很
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高ꎬ遗传相似系数为 ０ ８０６０ꎬ但抗性鉴定结果表明ꎬ
１７１ 表现敏感ꎬ北园春表现中抗ꎮ 导致这一结果的

原因主要有:ＲＡＰＤ 标记是显性标记ꎬ对于研究材料

基因型中的杂合子和显性纯合子无法直接区

分[２６￣２７]ꎬ而植物对于真菌病原物的抗性多为多基因

控制[２８]ꎻ同时适用于鹰嘴豆的多态性 ＲＡＰＤ 标记的

数量也较少ꎬ导致遗传多态性数据与抗病性鉴定数

据间无显著相关性ꎻ另外ꎬ不同鹰嘴豆品种对于 Ａ.
ｒａｂｉｅｉ 的抗性表型受到环境条件的影响也非常

大[２９￣３０]ꎬ部分抗性品种在低温、潮湿的环境条件下

也会发生严重的鹰嘴豆壳二孢叶枯病[２１]ꎬ因此对于

遗传背景差异较小的鹰嘴豆材料ꎬ仅通过 ＲＡＰＤ
标记获得的遗传多态性分析结果还不足以解释基

因型与 Ａ. ｒａｂｉｅｉ 抗性的相互关系ꎮ 鹰嘴豆基因组

的测序信息近日才完成ꎬ今后针对鹰嘴豆壳二孢

叶枯病抗性遗传机理方面的研究需要结合基因组

信息ꎬ综合采用多种分子标记或者研究方法ꎬ如 ＩＳ￣
ＳＲ 或者 ＲＮＡ 差显等技术ꎬ尽可能的从基因组或者

表达组的层面对鹰嘴豆的 Ａ. ｒａｂｉｅｉ 抗性进行系统

研究ꎮ
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