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　　摘要：绿豆黄花叶病是最具威胁的病毒性病害之一，发病严重时可导致绿豆绝收，在南亚及东南亚地区发病最为
严重，造成巨大的经济损失。本文主要介绍了绿豆黄花叶病症状、致病病毒及其传播媒介，总结了目前针对绿豆黄花

叶病抗性基因开发的分子标记及相关ＱＴＬｓ研究进展，以期对我国防控绿豆抗黄花叶病、筛选及培育绿豆抗性品系相
关分子育种工作和生产实践提供一定的指导意义。
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　　黄花叶病 （ｙｅｌｌｏｗｍｏｓａｉｃｄｉｓｅａｓｅ，ＹＭＤ）是普遍存在于作
物中的一种病毒性病害，２０世纪４０年代末，典型的 ＹＭＤ首
次在印度西部的利马豆（ＰｈａｓｅｏｌｕｓｌｕｎａｔｕｓＬ．）上被发现。随
后２０世纪５０年代在印度北部的绿豆上也发现了 ＹＭＤ。随
后，ＹＭＤ在印度各地流行并传播到周边国家，如斯里兰卡、巴
基斯坦和孟加拉国等。这种病害发生严重时可导致绿豆绝

收，是南亚和东南亚最主要的绿豆生产制约因素之一，造成了

巨大的经济损失［１－２］。本文主要介绍了绿豆黄花叶病症状、

致病病毒、传播媒介、抗性基因分子标记及相关 ＱＴＬｓ研究进
展，以期对绿豆抗ＹＭＤ品种的分子育种、病毒防控和生产实
践等提供指导。

１　绿豆黄花叶病症状

ＹＭＤ可以在绿豆生长的各个阶段发病。病毒侵染后的
病害症状主要依赖于宿主种的易感性，严重程度并不完全一

致，有的只是少数叶片上出现少量黄色斑点，有的则是整株植

物中所有叶片都发黄萎蔫随后坏死［２］。一般而言，染病初

期，绿豆嫩叶上会出现轻微的黄色斑点或斑块，随着病情的发

展，叶子呈现不规则的绿色和黄色斑块，新的叶子可能出现完

全黄色。叶子的大小一般不会受到太大影响，但有时绿色的

区域会稍微凸起，叶子会有轻微的皱缩和缩小。染病植株通

常晚熟，花和豆荚很少，长成的豆荚较小且向上卷曲、斑驳，含

有较少量和较小颗的种子［３－４］。在高易感株系中，症状包括：

节间缩短、严重的植物发育迟滞没有产量或无花、产生小的畸

形果荚、形成未成熟和枯萎的种子等［２］。

２　绿豆黄花叶病致病病毒

引起绿豆 ＹＭＤ的病 毒主 要有 绿豆黄 花叶病毒
（ｍｕｎｇｂｅａｎｙｅｌｌｏｗｍｏｓａｉｃｖｉｒｕｓ，ＭＹＭＶ）、印度绿豆黄花叶病毒
（ｍｕｎｇｂｅａｎｙｅｌｌｏｗｍｏｓａｉｃＩｎｄｉａｖｉｒｕｓ，ＭＹＭＩＶ）等，属于双生病
毒家 族 （Ｇｅｍｉｎｉｖｉｒｉｄａｅ）中 的 菜 豆 金 黄 花 叶 病 毒 属
（Ｂｅｇｏｍｏｖｉｒｕｓ）［５］。双生病毒家族由小的环状单链 ＤＮＡ病毒
组成，大多数的基因组由２个部分组成，其中 ＤＮＡ－Ａ组分
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编码病毒在单个细胞中复制所需的所有蛋白质功能，而 ＤＮＡ
－Ｂ组分则提供系统传播所需的运动功能［６］。双生病毒家族

是植物病毒中的第二大家族，目前已发现九个属，分别为菜豆

金黄花叶病毒属（Ｂｅｇｏｍｏｖｉｒｕｓ）、伊朗甜菜曲顶病毒属
（Ｂｅｃｕｒｔｏｖｉｒｕｓ）、弯叶画眉草条纹病毒属（Ｅｒａｇｒｏｖｉｒｕｓ）、芜菁曲
顶病毒属（Ｔｕｒｎｃｕｒｔｏｖｉｒｕｓ）、玉米线条病毒属（Ｍａｓｔｒｅｖｉｒｕｓ）、甜
菜曲顶病毒属（Ｃｕｒｔｏｖｉｒｕｓ）、番茄伪曲顶病毒属（Ｔｏｐｏｃｕｖｉｒｕｓ）、
葡萄红斑病毒属（Ｇｒａｂｌｏｖｉｒｕｓ）和大戟小刺潜伏病毒属
（Ｃａｐｕｌａｖｉｒｕｓ）［７－８］。在过去几十年中，这些病毒已成为毁灭
性病原体，特别是在热带和亚热带地区，威胁着农作物的生

产，造成巨大的经济损失。其中，菜豆金黄花叶病毒属是双生

病毒家族中最大的属，在木薯、棉花、谷类、豆类和蔬菜等多种

作物中都能侵染致病，也是危害最为严重的病毒属［１，７］。

ＭＹＭＶ导致的绿豆 ＹＭＤ主要分布在印度的西部和南部、泰
国和印度尼西亚。ＭＹＭＩＶ引发的绿豆ＹＭＤ主要在印度的中
部、东部和北部、巴基斯坦、孟加拉国、尼泊尔和越南［４－５］。此

外，据报道ＭＹＭＶ和ＭＹＭＩＶ除了可以引起绿豆发病外，也可
以侵染长豇豆［Ｖｉｇｎａｕｎｇｕｉｃｕｌａｔａ（Ｌ．）Ｗａｌｐ］、大豆［Ｇｌｙｃｉｎｅ
ｍａｘ（Ｌ．）Ｍｅｒｒ．］、番茄（ＬｙｃｏｐｅｒｓｉｃｏｎｅｓｃｕｌｅｎｔｕｍＭｉｌｌ．）、黄瓜
（Ｃｕｃｕｍｉｓｓａｔｉｖｕｓ）等引起ＹＭＤ［９－１２］。受农耕方式、交通系统、
昆虫媒介迁移等因素的影响，这些病毒正渐渐向邻近国家甚

至世界范围扩散。

３　绿豆黄花叶病毒的传播媒介

粉虱是一种具有传播多种病毒能力的重要昆虫类群。其

中，烟粉虱（Ｂｅｍｉｓｉａｔａｂａｃｉ，半翅目、粉虱科）是最主要的媒介
类群。目前已知菜豆金黄花叶病毒属中的３２０多种病毒 （包
括ＭＹＭＶ和ＭＹＭＩＶ）都是由烟粉虱传播的。该媒介物种是
一种由多个遗传群体组成的复杂物种，在区域性菌株和个体

间具有不同的内共生体［８，１３］。虽然ＭＹＭＶ／ＭＹＭＩＶ在绿豆生
长的各个阶段均可以侵染，但由于烟粉虱种群随不同地点、不

同季节而波动性变化，导致绿豆 ＹＭＤ的发病并不均匀。一
般情况下，在利于烟粉虱增殖的春季和雨季，会有较高的发病

率［４］。目前防治绿豆 ＹＭＤ的主要方法还是化学防控，即喷
洒杀虫剂以控制烟粉虱的数量，但这种方法在烟粉虱严重侵

袭时效果并不显著，而且对环境也造成一定程度的污染［２，５］。

因此最有效、经济且环保的控制 ＹＭＤ的途径是培育绿豆
ＭＹＭＶ／ＭＹＭＩＶ抗性品系，这也是目前绿豆育种工作者的主
要目标之一。

４　ＭＹＭＶ／ＭＹＭＩＶ抗性基因分子标记研究

抗／耐受ＭＹＭＶ／ＭＹＭＩＶ基因的遗传信息对培育绿豆抗
性品系具有重要意义。经典遗传学研究表明，绿豆中 ＹＭＤ
抗性性状由带有修饰的单一主要隐性基因控制或者２个隐性
基因控制，再或者具有互补效应的隐性基因控制［５，１４］。这似

乎暗示利用传统的育种方法并不难获得抗性株系。然而，由

于田间烟粉虱种群分布的不均匀和波动会降低绿豆抗性评价

的准确性，导致抗性基因型选择的误差，费时费力，且效果不

显著［２］。分子标记辅助选择（ｍａｒｋｅｒ－ａｓｓｉｓｔｅｄｓｅｌｅｃｔｉｏｎ，
ＭＡＳ）是作物遗传改良的有效工具，具有快速、准确、不受环
境条件干扰的优点［１５］。

近几十年，绿豆研究中一些常用分子标记被开发。如早

期的 ＲＦＬＰ标记［１６］、ＲＡＰＤ标记［１７－１８］以及少量的 ＳＳＲ标
记［１９］，这些标记多用于鉴定遗传的多变性和相似性以提高作

物产量。随着测序技术的进一步发展，尤其是绿豆全基因组

序列的公布［２０］，越来越多的 ＳＳＲ和 ＳＮＰ标记被开发［２１］。

ＳＳＲ和ＳＮＰ标记的开发极大推动了绿豆高密度遗传图谱构
建，为后续ＱＴＬｓ定位以及基因精细定位奠定了基础［１７，２０］。

虽然ＹＭＤ病害发现得较早，但目前与该病害有关的分
子标记报道较少。２００６年，Ｓｅｌｖｉ等利用分离群体分组分析法
在抗ＭＹＭＶ绿豆株系 ＭＬ２６７和易感株系 ＣＯ４的杂交 Ｆ３代
群体中开发了 ＲＡＰＤ标记，发现 ＯＰＳ７９００标记与 ＭＹＭＶ抗性
相关［２２］。随后，印度研究学者利用易感株系 ＶＢＮ（Ｇｇ）２和
抗性株系ＫＭＧ１８９的杂交Ｆ２代群体，也开发了ＲＡＰＤ标记，
发现 ＯＰＢＢ０５２６０标记与 ＭＹＭＶ抗性紧密相关［２３］。２０１１
年，Ｍａｉｔｉ等报道了绿豆抗 ＭＹＭＩＶ的分子标记———抗病基因
类似物标记 （ｒｅｓｉｓｔａｎｔｇｅｎｅａｎａｌｏｇｕｅｓ，ＲＧＡｓ），利用易感株系
ｃｖ．Ｔ９和３个抗病株系 ＶＭ１、ＶＭ４和 ＶＭ６杂交的 Ｆ２和 Ｆ３
代，最终鉴定了２个ＭＹＭＩＶ抗性标记位点 ＹＲ４和 ＣＹＲ１，其
中ＣＹＲ１与 ＭＹＭＩＶ抗性株系完全连锁，并与黑绿豆的
ＭＹＭＩＶ抗性株系的 Ｆ２、Ｆ３代共分离

［２４］。随后，研究人员又

在ＲＡＰＤ基础上开发了绿豆抗 ＭＹＭＶ的序列特征扩增区标
记 （ｓｅｑｕｅｎｃｅｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｄａｍｐｌｉｆｉｅｄｒｅｇｉｏｎ，ＳＣＡＲ），利用了抗
性株系ＴＭ－９９－３７和易感株系 Ｍｕｌｍａｒａｄａ杂交后代构建的
重组近交系，鉴定的抗性标记为 ＯＰＢ－０７６００［２５］。但目前尚
无这些标记在育种中的成功应用报道。

５　ＭＹＭＶ／ＭＹＭＩＶ抗性相关ＱＴＬｓ研究

绿豆中ＭＹＭＩＶ抗性相关的 ＱＴＬｓ在近几年刚有报道。
２０１３年，Ｃｈｅｎ等首次报道了印度地区绿豆 ＭＹＭＩＶ相关
ＱＴＬｓ，该团队利用抗 ＭＹＭＩＶ株系 ＮＭ９２和抗豆象株系
ＴＣ１９６６杂交 Ｆ１２代构建的 ＲＩＬｓ（２００个），运用 ＲＡＰＤ、ＡＦＬＰ
和ＳＳＲ等标记在 ３个不同的连锁群上鉴定了 ４个主要的
ＭＹＭＩＶ抗性ＱＴＬ［２６］。同一年 Ｋｉｔｓａｎａｃｈａｎｄｅｅ等利用抗性株
系ＮＭ１０－１２－１和易感株系 ＫＰＳ２的杂交 Ｆ８代构建的 ＲＩＬｓ
（１２２个），分别在印度和巴基斯坦地区进行了抗性评估，初步
定位了ＭＹＭＩＶ相关ＱＴＬｓ，印度地区鉴定到３个———ｑＹＭＩＶ１、
ｑＹＭＩＶ２、ｑＹＭＩＶ３，巴基斯坦地区鉴定到 ２个———ｑＹＭＩＶ４和
ｑＹＭＩＶ５。其中 ｑＹＭＩＶ１和 ｑＹＭＩＶ４都位于第二个连锁群且相
同标记之间，是同一个 ＱＴＬ［２］。随后 Ａｌａｍ等在孟加拉国地
区检测了ＭＹＭＩＶ相关 ＱＴＬｓ，利用抗 ＭＹＭＩＶ株系 ＢＭ６和易
感株系ＢＭ１的杂交Ｆ２和ＢＣ１Ｆ１群体，最终确定了２个主要
ＱＴＬ———ｑＭＹＭＩＶ２和 ｑＭＹＭＩＶ７［５］。分析发现，Ａｌａｍ报道的
ｑＭＹＭＩＶ２与 Ｃｈｅｎ报道的 ＭＹＭＩＶｒ９＿２５，以及 Ｋｉｔｓａｎａｃｈａｎｄｅｅ
等鉴定到的 ｑＹＭＩＶ１都位于相同的分子标记之间。由此可
见，ｑＹＭＩＶ１在不同的季节、地点、环境和遗传背景下都较为稳
定，是一个普遍抗性的ＱＴＬ，适于进一步精细定位并应用于分
子标记辅助育种中。

６　结语

虽然我国目前尚未发现大面积的绿豆 ＹＭＤ病害，但我
国与绿豆ＹＭＤ高发区印度接壤，并不能排除病毒入侵的可
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能性。一方面，我们需要对致病病毒 ＭＹＭＶ／ＭＹＭＩＶ等加强
检疫，另一方面，绿豆育种工作者也要注重开展相关基础研

究，鉴定或者培育抗性资源，防患于未然。绿豆抗 ＭＹＭＶ／
ＭＹＭＩＶ的分子标记和ＱＴＬｓ的研究为后续分子育种奠定了重
要的理论基础。绿豆基因组全序列信息的公开也为绿豆基因

水平研究提供了很多便利［２０］。这将推动 ＭＹＭＶ／ＭＹＭＩＶ抗
性基因的确定，继而为分子育种工作的顺利开展提供依据。

绿豆ＭＹＭＶ／ＭＹＭＩＶ抗性品系是应对ＹＭＤ最有效的途径。
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