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　　摘要：禾谷镰孢菌穗腐病是玉米种植区普遍发生的重要病害之一，探究基因组选择在禾谷镰孢菌穗腐病抗性遗传
改良中的应用潜力，有助于选育抗病品种。以玉米自交系 ＤＨ４８６６和 Ｔ８７７组配的重组自交系群体，对玉米禾谷镰孢
菌穗腐病抗性进行基因组选择研究，分析数据模型、群体大小、标记密度、显著位点和遗传效应对预测准确性的影响。

结果表明，在５种数据模型中，ｇＢＬＵＰ模型对玉米禾谷镰孢菌穗腐病抗性具有较高的预测能力。预测准确性随着训练
群体样本大小的增加而提高，当训练群体占群体总数８０％时，预测准确性达到最高。当标记数量达到５００时，即可获
得相对较高的预测准确性。相对于随机效应模型，将显著位点作为固定效应没有显著提高预测准确性。相对于仅考

虑加性效应，当在模型中考虑加加上位性效应时，预测准确性并没有得到显著提高。研究结果可为玉米禾谷镰孢菌穗

腐病抗性的遗传改良提供理论参考。
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　　玉米穗腐病是由多种病原菌引起的，世界玉米
种植区普遍发生的一种真菌性病害，其中由禾谷镰

孢菌引起的穗腐病是我国玉米穗腐病的主要类型

之一［１－２］。禾谷镰孢菌穗腐病不仅可以造成玉米籽

粒产量和商业品质下降，导致经济损失，而且会产

生脱氧雪腐镰孢菌烯醇和玉米赤霉烯酮等毒素，严

重威胁人畜健康［３－４］。由于镰孢菌种类多样，很容

易适应多种环境和不同杀菌剂，导致通过栽培管理

和化学手段防控效果不理想，使用抗病品种是降低

玉米禾谷镰孢菌穗腐病发生的有效手段［５－６］。因

此，选育抗病品种是减少玉米禾谷镰孢菌穗腐病导

致的产量损失、提高籽粒商业品质的重要手段。但

玉米禾谷镰孢菌穗腐病抗性属于复杂数量性状，易

受环境影响，利用传统的育种方法进行遗传改良效

率较低［１］。

基因组选择是随着现代测序技术发展而来的，

一种利用覆盖全基因组高密度分子标记进行预测

的育种方法，该方法主要是通过已知表型和基因型

的训练群体，构建统计模型，预测仅已知基因型的

育种群体的育种值，可以在减少田间工作量的同

时，提高选择效率［７］。基因组选择是利用全基因组

的标记进行选择，可以估算出所有的遗传效应，解

释全部的遗传变异，即便是标记的效应微效，也能

估算出来，比较适合用于由微效多基因控制的复杂

数量性状的遗传改良［８］。作为一种新的育种策略，

与传统表型选择和分子标记辅助选择相比，基因组

选择具有选择准确度高、世代间隔短、育种效率高

等优点，目前已经被越来越多地应用于农作物的育

种领域［９］。

目前已有关于基因组选择在玉米禾谷镰孢菌

穗腐病抗性方面的应用，均是以国外的玉米种质为

研究对象。Ｈａｎ等以１３０份硬粒型和１１４份马齿型
欧洲玉米自交系为试验材料，利用全基因组的

２３７９７个标记对玉米禾谷镰孢菌穗腐病抗性进行
基因组选择，预测准确性可达 ０．５０［１０］。Ｇａｌｉａｎｏ－
Ｃａｒｎｅｉｒｏ等分别利用巴西与欧洲玉米自交系构建的
多亲本群体和２个欧洲地方品种构建的双单倍体群
体，发现将与玉米禾谷镰孢菌穗腐病抗性显著关联

的主效位点作为固定效应加入基因组选择数据模

型，可以提高预测准确性，但预测准确性受训练群

体与测试群体的亲缘关系影响［１１－１２］。

利用基因组选择技术有助于玉米禾谷镰孢菌

穗腐病抗性的遗传改良，但基因组选择预测准确性
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受多种因素影响，如数据模型、群体大小和标记密

度等。利用不同的遗传群体，对这些影响因素进行

深入研究，有利于提高预测准确性，加快育种进程。

本研究将利用由我国骨干玉米自交系 ＤＨ４８６６×
Ｔ８７７组配的重组自交系群体，通过３个环境的抗病
性鉴定，分析数据模型、群体大小、标记密度、显著

位点和遗传效应对基因组选择预测准确性的影响，

以期为玉米禾谷镰孢菌穗腐病抗性的遗传改良提

供理论参考。

１　材料与方法

１．１　试验材料与田间试验
试验材料为由ＤＨ４８６６×Ｔ８７７组配的重组自交

系群体，包含２０４个家系［１３］，其中ＤＨ４８６６是登海１
号的母本，以７９２２×Ｙｅ４７８为基础材料选育，Ｔ８７７
是苏玉３０的父本，以美国杂交种７８５９９×Ｅ２８为基
础材料选育［１４］。

重组自交系群体田间抗性鉴定于２０１９年在海
南三亚（１０８°Ｅ，１８°Ｎ）、江苏南通（１２０°Ｅ，３１°Ｎ）和
河南新乡（１１３°Ｅ，３５°Ｎ）等３个环境进行。每个环
境的田间试验均采用随机区组设计，重复２次，单行
区，行长为 ３．０ｍ，行距为 ０．６ｍ，种植密度为
６５万株／ｈｍ２。　
１．２　田间接种与表型鉴定

玉米吐丝１０ｄ后，首先用锥子在第１个玉米果
穗上中下部各制造１个伤口，扎破１～２粒玉米，不
刺到穗轴，然后用连续注射器在每个伤口各注射

２００μＬ禾谷镰孢菌菌液（１×１０６个孢子／ｍＬ），喷水
保湿［１５］。待玉米成熟后，调查果穗的发病情况。

抗病性鉴定根据发病面积占果穗面积的比例

进行分级，参考Ｒｅｉｄ等的方法分为１～７级：１级，没
有发病；２级，发病面积占果穗面积的１％ ～３％；３
级，发病面积占果穗面积的４％～１０％；４级，发病面
积占果穗面积的１１％～２５％；５级，发病面积占果穗
面积的２６％ ～５０％；６级，发病面积占果穗面积的
５１％～７５％；７级，发病面积占果穗面积的 ７６％ ～
１００％［１６］。　
１．３　基因型分析与ＱＴＬ定位

利用Ａｘｉｏｍ Ｍａｉｚｅ５６ＫＳＮＰＡｒｒａｙ分析重组自
交系群体的基因型，获得了９７８０个高质量的单核
苷酸多态性（ＳＮＰ），将共分离的 ＳＮＰ标记视为１个
ｂｉｎ，利用 ＪｏｉｎＭａｐ４．０软件，将 ｂｉｎ作为标记，利用
Ｋｏｓａｍｂｉ计算标记间的遗传距离，构建的遗传图谱

包含１８６８个ｂｉｎ，遗传图谱总长３０８１．８４ｃＭ，平均
遗传距离为１．６５ｃＭ［１３］。

利用 ＷｉｎｄｏｗｓＱＴＬＣａｒｔｏｇｒａｐｈｅｒ２．５软件中的
复合区间作图法进行数量性状基因座（ＱＴＬ）分析，
在三亚、南通、新乡以及这３个环境的最佳线性无偏
预测（ＢＬＵＰ）值中，共鉴定到１１个控制玉米禾谷镰
孢菌穗腐病抗性的ＱＴＬ［１５］。
１．４　全基因组选择分析

为研究不同因素对玉米禾谷镰孢菌穗腐病抗

性基因组选择的影响，采用多种策略分析基因组选

择的预测准确性。

（１）为研究不同数据模型对预测准确性的影
响，选择 ｒｒＢＬＵＰ、ｇＢＬＵＰ、ＢａｙｅｓＡ、ＢａｙｅｓＢ和 ＢａｙｅｓＣ
等５种数据模型进行基因组选择。利用 Ｒ语言中
ｒｒＢＬＵＰ包构建 ｒｒＢＬＵＰ模型［１７］，ＧＡＰＩＴ包构建
ｇＢＬＵＰ模型［１８］，ＢＧＬＲ包构建 ＢａｙｅｓＡ、ＢａｙｅｓＢ和
ＢａｙｅｓＣ模型［１９］。

（２）为研究群体大小对预测准确性的影响，设
置不同的群体大小作为训练群体进行基因组选择，

选取群体中 １０％、２０％、３０％、４０％、５０％、６０％、
７０％、８０％、９０％的材料作为训练群体，其余的材料
作为测试群体，重复１００次。

（３）为研究标记密度对预测准确性的影响，设
置不同的标记密度进行基因组选择，标记密度设置

为２５、５０、１００、２００、３００、４００、５００、６００、７００、８００、９００、
１０００、１２００、１４００、１６００、１８６８（ＡＬＬ）个标记，每个
标记密度中的标记都是随机选取，重复１００次。

（４）为研究显著标记对预测准确性的影响，将
１１个ＱＴＬ作为固定效应加入数据模型。

（５）为研究遗传效应对预测准确性的影响，将
基因加加上位性效应加入数据模型。

采用５倍交叉验证估计预测准确性，即群体中
８０％的材料作为训练群体，其余２０％的材料作为测
试群体，重复１００次。预测的准确性定义为预测值
与真实值之间的皮尔逊相关系数［２０］。

２　结果与分析

２．１　数据模型对预测准确性的影响
由表１可知，在同一环境中，５种数据模型对玉

米禾谷镰孢菌穗腐病抗性的预测准确性存在差异。

利用３个环境的ＢＬＵＰ值作为表型，５种数据模型的
预测准确性之间没有显著差异，在三亚和新乡环境

中，ｇＢＬＵＰ的预测准确性最高，在南通试验点，
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ＢａｙｅｓＡ、ＢａｙｅｓＢ和 ＢａｙｅｓＣ的预测准确性显著优于
ｒｒＢＬＵＰ和ｇＢＬＵＰ。总体看来，在本研究中ｇＢＬＵＰ的
预测准确性最优。利用相同的数据模型，不同环境

间的预测准确性存在明显差异，利用 ＢＬＵＰ值预测
的准确性最高，而利用新乡的表型数据，预测准确

性最差，说明玉米禾谷镰孢菌穗腐病抗性易受环境

影响，通过多环境的抗病性鉴定，可以提高基因组

选择的预测准确性。因此，在后续分析中，利用

ｇＢＬＵＰ模型和群体的ＢＬＵＰ值作为表型进行基因组
选择。

表１　数据模型对玉米禾谷镰孢菌穗腐病抗性预测准确性的影响

环境 数据模型 预测准确性 显著性

ＢＬＵＰ ｒｒＢＬＵＰ ０．４２±０．１２ ａ

ｇＢＬＵＰ ０．４３±０．１０ ａ

ＢａｙｅｓＡ ０．４１±０．０８ ａ

ＢａｙｅｓＢ ０．４０±０．１０ ａ

ＢａｙｅｓＣ ０．４２±０．０９ ａ

三亚 ｒｒＢＬＵＰ ０．３５±０．１２ ａｂ

ｇＢＬＵＰ ０．３７±０．１３ ｂ

ＢａｙｅｓＡ ０．３５±０．０８ ａｂ

ＢａｙｅｓＢ ０．３３±０．１２ ａ

ＢａｙｅｓＣ ０．３４±０．０９ ａｂ

南通 ｒｒＢＬＵＰ ０．３１±０．１３ ａ

ｇＢＬＵＰ ０．３２±０．１３ ａ

ＢａｙｅｓＡ ０．３８±０．０７ ｂ

ＢａｙｅｓＢ ０．３７±０．１０ ｂ

ＢａｙｅｓＣ ０．３８±０．０８ ｂ

新乡 ｒｒＢＬＵＰ ０．１８±０．１４ ａｂ

ｇＢＬＵＰ ０．２０±０．１４ ｂ

ＢａｙｅｓＡ ０．１７±０．０８ ａｂ

ＢａｙｅｓＢ ０．１７±０．１６ ａｂ

ＢａｙｅｓＣ ０．１５±０．０９ ａ

　　注：不同小写字母表示同一环境５种数据模型之间预测准确性

在０．０１水平上差异显著。

２．２　群体大小对预测准确性的影响
由图１可知，随着训练群体逐渐增大，基因组选

择预测准确性呈先上升后稳定的趋势。当训练群

体由１０％上升到６０％时，预测的准确性呈快速升高
的趋势，由０．１９上升到 ０．４１，当训练群体为 ８０％
时，预测准确性达到最大值０．４５，到９０％时，预测准
确性略微下降，虽然差异不显著，但标准差明显增

加，稳定性降低。

２．３　标记密度对预测准确性的影响
由图２可知，随着标记密度的增加，基因组选择

预测准确性呈先上升后稳定的趋势。随机选取的

标记密度从２５个增加到５００个，预测的准确性快速
提高，由０．２６上升到０．４２，之后随着标记密度的增
加，预测准确性有所提高，但差异不显著。

２．４　显著位点对预测准确性的影响
由图３－Ａ可知，将１１个抗性 ＱＴＬ峰值的标

记作为固定效应进行基因组选择，相对于随机效

应，预测准确性有所提高，差异不显著，但极显著

高于随机选择 １１个标记作为固定效应的预测准
确性。

２．５　遗传效应对预测准确性的影响
由图３－Ｂ可知，与仅考虑加性效应的统计模

型相比，当统计模型考虑加加上位性效应后，预测

准确性略微下降，但差异不显著，主要原因可能是

在重组自交系群体中，玉米禾谷镰孢菌穗腐病抗性

的广义遗传率较高（６９．８４％）［１５］，基因加性效应是
表型变异的主要因素。

—７６—江苏农业科学　２０２３年第５１卷第１４期



３　讨论

数据模型是基因组选择的核心，合适的数据模

型将会显著提高预测准确性。由于不同数据模型

的先验假设和对标记效应分布的假设不同，导致预

测准确性不同。根据假设测验不同，主要分为

ＢＬＵＰ和Ｂａｙｅｓ［９，２１－２２］。ＢＬＵＰ类假定所有分子标记
具有相同的遗传方差，主要包括 ｇＢＬＵＰ和 ｒｒＢＬＵＰ。
ｇＢＬＵＰ是利用分子标记信息构建基因组关系矩阵
Ｇ，估算个体育种值，而 ｒｒＢＬＵＰ是将标记效应作为
随机效应且服从正态分布，利用线性混合模型估算

每个标记的效应值，然后将每个标记效应相加，估

算个体育种值。实际上，全基因组中仅有少数分子

标记有效应，大多数标记是无效应的，而Ｂａｙｅｓ法是
将标记效应的方差假定为某种先验分布，例如：

ＢａｙｅｓＡ假设每个分子标记都有效应且服从正态分
布，遗传方差服从尺度逆卡方分布；ＢａｙｅｓＢ假设少
数分子标记有效应，遗传方差服从逆卡方分布；

ＢａｙｅｓＣ将ＢａｙｅｓＢ中的参数 π作为未知参数，假定
其服从Ｕ（０，１）的均匀分布，并假设具有效应的分
子标记，其遗传差不同。与 ＢＬＵＰ类模型相比，
Ｂａｙｅｓ类模型具有更多的参数估计，计算量大，耗时
长。本研究利用 ｒｒＢＬＵＰ、ｇＢＬＵＰ、ＢａｙｅｓＡ、ＢａｙｅｓＢ和
ＢａｙｅｓＣ进行玉米禾谷镰孢菌穗腐病抗性基因组选
择，利用３个环境的 ＢＬＵＰ值作为表型，５种数据模
型中，ｇＢＬＵＰ模型的预测准确性最高，但与其余４种

模型之间没有显著差异。不同环境之间，利用相同

的数据模型和分子标记，预测准确性之间存在显著

差异，说明玉米禾谷镰孢菌穗腐病抗性易受环境影

响。这与玉米拟轮枝镰孢菌穗腐病抗性基因组选

择的结果［２３］类似。

在研究群体大小对预测准确性影响时，通常会

考虑训练群体与测试群体规模的比例。本研究发

现当训练群体的个体数量是测试群体的４倍时，预
测的准确性达到最大值。该结果与前人的研究结

果有所不同，Ｃａｏ等对玉米复合焦油斑病抗性研究
时，当训练群体个体数量与测试群体一样时，预测

准确性达到最大值［２４］，而 Ｌｉｕ等对玉米株型、产量
等相关性状进行基因组选择时，当训练群体大小是

测试群体３倍时，实现最高水平的预测。这种情况
可能是使用群体和目标性状不同导致的［２５］。

标记密度是影响预测准确性的另一个重要因

素。利用不同的群体，当预测准确性达到最高时，

所对应的标记密度各不相同，可能由不同的群体遗

传多样性造成的。一般情况下，自然群体遗传结构

复杂，标记间连锁不平衡程度较高，因此需要大量

的分子标记才能保证至少有１个标记与性状相关位
点处于连锁不平衡状态，以便实现高水平的预测准

确性［７］。然而对于双亲群体，由于群体结构清晰，

以及在群体构建过程中只产生了有限的重组，大量

亲本染色体片段被传递给子代，因此中等密度的分

子标记就可以保证至少有１个标记与性状相关位点
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处于连锁不平衡状态，并且极有可能获得较高水平

的预测［２６］。在玉米拟轮枝镰孢菌穗腐病抗性基因

组选择分析中，Ｇｕｏ等以包含５０９份玉米自交系组
成的自然群体为材料，发现需要４０００个标记，可以
获得一个较高水平的预测（０．３６）。本研究利用的
重组自交系群体，利用５００个标记，即可获得较好的
预测（０．４２），之后通过增加标记数量对预测准确性
的提高并没有明显的帮助［２３］。

在基因组选择随机模型中，假设所有标记效应

的分布具有相同的方差，这样会导致在估计亲缘关

系矩阵时，与性状显著关联标记的作用被稀释，然

而将这些与性状显著关联的标记作为固定效应加

入模型中，其效应分布的方差与作为随机效应的标

记不同，可以解释部分遗传方差，进而提高预测的

准确性［２７］。利用全基因组关联分析检测与玉米禾

谷镰孢菌穗腐病显著关联的抗性位点，将效应值较

高的位点（表型变异贡献率 ＞５％）作为固定效应，
可以显著提高预测准确性［１１－１２］。前期利用连锁分

析鉴定到的１１个ＱＴＬ［１５］，本研究将这１１个ＱＴＬ的
峰值标记作为固定效应，与随机效应相比，预测准

确性尽管有所提高，但差异不显著，可能是由于ＱＴＬ
区间较大，峰值的标记并不能代表这个 ＱＴＬ的功能
位点，也可能由于标记效应较小，不能反映出足够

多的遗传方差［２７－２８］。
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［２０］ＣｒｏｓｓａＪ，ＰéｒｅｚＰ，ＨｉｃｋｅｙＪ，ｅｔａｌ．ＧｅｎｏｍｉｃｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｉｎＣＩＭＭＹＴ

ｍａｉｚｅａｎｄｗｈｅａｔｂｒｅｅｄｉｎｇｐｒｏｇｒａｍｓ［Ｊ］．Ｈｅｒｅｄｉｔｙ，２０１４，１１２（１）：

４８－６０．

［２１］ＷａｎｇＸ，ＸｕＹ，ＨｕＺＬ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｉｃｓｅｌｅｃｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄｓｆｏｒｃｒｏｐ

ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ：ｃｕｒｒｅｎｔｓｔａｔｕｓａｎｄｐｒｏｓｐｅｃｔｓ［Ｊ］．ＴｈｅＣｒｏｐＪｏｕｒｎａｌ，

２０１８，６（４）：３３０－３４０．

［２２］ＨｅｓｌｏｔＮ，ＹａｎｇＨＰ，ＳｏｒｒｅｌｌｓＭＥ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｉｃｓｅｌｅｃｔｉｏｎｉｎｐｌａｎｔ

ｂｒｅｅｄｉｎｇ：ａｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｍｏｄｅｌｓ［Ｊ］．ＣｒｏｐＳｃｉｅｎｃｅ，２０１２，５２（１）：

１４６－１６０．

［２３］ＧｕｏＺＦ，ＺｏｕＣ，ＬｉｕＸＧ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐｌｅｘｇｅｎｅｔｉｃｓｙｓｔｅｍｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎ

ＦｕｓａｒｉｕｍｅａｒｒｏｔｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｉｎｍａｉｚｅａｓｒｅｖｅａｌｅｄｂｙＧＷＡＳ，ｂｕｌｋｅｄ

ｓａｍｐｌｅａｎａｌｙｓｉｓ，ａｎｄｇｅｎｏｍｉｃｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＤｉｓｅａｓｅ，２０２０，

１０４（６）：１７２５－１７３５．
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［２４］ＣａｏＳＬ，ＬｏｌａｄｚｅＡ，ＹｕａｎＹＢ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔａｒ

ｓｐｏｔｃｏｍｐｌｅｘｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｉｎｍａｉｚｅｕｓｉｎｇｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ－ｂｙ－ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

ＳＮＰｓａｎｄｗｈｏｌｅ－ｇｅｎｏｍｅｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ［Ｊ］．ＴｈｅＰｌａｎｔＧｅｎｏｍｅ，２０１７，

１０（２）：ｐｌａｎｔｇｅｎｏｍｅ２０１６．１０．００９９．

［２５］ＬｉｕＸＧ，ＷａｎｇＨＷ，ＷａｎｇＨ，ｅｔａｌ．Ｆａｃｔｏｒｓａｆｆｅｃｔｉｎｇｇｅｎｏｍｉｃ

ｓｅｌｅｃｔｉｏｎｒｅｖｅａｌｅｄｂｙｅｍｐｉｒｉｃａｌｅｖｉｄｅｎｃｅｉｎｍａｉｚｅ［Ｊ］．ＴｈｅＣｒｏｐ

Ｊｏｕｒｎａｌ，２０１８，６（４）：３４１－３５２．

［２６］ＬｏｒｅｎｚａｎａＲ Ｅ，Ｂｅｒｎａｒｄｏ Ｒ． Ａｃｃｕｒａｃｙ ｏｆｇｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｌｕｅ

ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｓｆｏｒｍａｒｋｅｒ－ｂａｓｅｄ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｉｎ ｂｉｐａｒｅｎｔａｌｐｌａｎｔ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＴｈｅｏｒｅｔｉｃａｌａｎｄＡｐｐｌｉｅｄＧｅｎｅｔｉｃｓ，２００９，１２０（１）：

１５１－１６１．

［２７］ＭｏｏｒｅＪＫ，ＭａｎｍａｔｈａｎＨＫ，ＡｎｄｅｒｓｏｎＶＡ，ｅｔａｌ．Ｉｍｐｒｏｖｉｎｇ

ｇｅｎｏｍｉｃｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｆｏｒｐｒｅ－ｈａｒｖｅｓｔｓｐｒｏｕｔｉｎｇｔｏｌｅｒａｎｃｅｉｎｗｈｅａｔｂｙ

ｗｅｉｇｈｔｉｎｇｌａｒｇｅ－ｅｆｆｅｃｔｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｉ［Ｊ］．ＣｒｏｐＳｃｉｅｎｃｅ，

２０１７，５７（３）：１３１５－１３２４．

［２８］ＳｐｉｎｄｅｌＪＥ，ＢｅｇｕｍＨ，ＡｋｄｅｍｉｒＤ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ

ｍｏｄｅｌｓｔｈａｔｉｎｃｏｒｐｏｒａｔｅｄｅｎｏｖｏＧＷＡＳａｒｅａｐｏｗｅｒｆｕｌｎｅｗｔｏｏｌｆｏｒ

ｔｒｏｐｉｃａｌｒｉｃｅｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ［Ｊ］．Ｈｅｒｅｄｉｔｙ，２０１６，１１６（４）：３９５－４０８．

朱宇翔，秦嘉超，季英华，等．菜豆黄花叶病毒ＲＰＡ－ＬＦＤ技术快速检测方法的建立与应用［Ｊ］．江苏农业科学，２０２３，５１（１４）：７０－７５．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２３．１４．００９

菜豆黄花叶病毒 ＲＰＡ－ＬＦＤ技术快速检测方法
的建立与应用

朱宇翔１，２，秦嘉超１，２，季英华３，陈　新１，陈学好２，崔晓艳１

（１．江苏省农业科学院经济作物研究所，江苏南京２１００１４；２．扬州大学园艺与植物保护学院，江苏扬州 ２２５００９；

３．江苏省农业科学院植物保护研究所，江苏南京２１００１４）

　　摘要：根据菜豆黄花叶病毒（ｂｅａｎｙｅｌｌｏｗｍｏｓａｉｃｖｉｒｕｓ，简称ＢＹＭＶ）外壳蛋白基因序列的保守区设计特异性引物和
探针，建立蚕豆中ＢＹＭＶ的重组酶聚合酶扩增（ｒｅｃｏｍｂｉｎａｓｅｐｏｌｙｍｅｒａｓｅａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ，简称ＲＰＡ）检测方法。同时，将该
方法与侧向流动试纸条（ＬＦＤ）检测方法相结合，建立ＲＰＡ－ＬＦＤ快速检测方法，并进行特异性和灵敏度验证。结果表
明，该方法可在３７～４２℃等温条件下进行，３０ｍｉｎ即可完成检测。灵敏度试验表明，采用 ＲＰＡ－ＬＦＤ方法检测ＢＹＭＶ
的灵敏性是ＰＣＲ方法的 １００倍。在特异性试验方面，与同属于马铃薯 Ｙ病毒属亲缘关系较近的大豆花叶病毒
（ｓｏｙｂｅａｎｍｏｓａｉｃｖｉｒｕｓ，简称ＳＭＶ）、菜豆普通花叶病毒（ｂｅａｎｃｏｍｍｏｎｍｏｓａｉｃｖｉｒｕｓ，简称ＢＣＭＶ）和芜菁花叶病毒（ｔｕｒｎｉｐ
ｍｏｓａｉｃｖｉｒｕｓ，简称ＴｕＭＶ）无交叉反应。因此，本研究建立的菜豆黄花叶病毒 ＲＰＡ－ＬＦＤ技术检测快速、灵敏且高效，
有望成为我国菜豆黄花叶病毒田间诊断与防控的实用性技术手段。

　　关键词：菜豆黄花叶病毒；重组酶聚合酶扩增；侧向流动试纸条；病毒检测
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基金项目：国家食用豆产业技术体系建设专项（编号：ＣＡＲＳ－０８－

Ｇ１５）；江苏现代农业（特粮特经）产业技术体系集成创新中心项目

（编号：ＪＡＴＳ［２０１９］３９９）。

作者简介：朱宇翔（１９９６—），男，江苏南通人，硕士研究生，从事豆类

作物病毒病的研究。Ｅ－ｍａｉｌ：１０１７９８０４１３＠ｑｑ．ｃｏｍ。

通信作者：崔晓艳，博士，研究员，从事大豆花叶病毒及豆类作物抗病

遗传育种研究，Ｅ－ｍａｉｌ：ｃｘｙ＠ｊａａｓ．ａｃ．ｃｎ；陈学好，博士，教授，从事

黄瓜品质性状和抗逆性状研究，Ｅ－ｍａｉｌ：ｘｈｃｈｅｎ＠ｙｚｕ．ｅｄｕ．ｃｎ。

　　菜豆黄花叶病毒（ｂｅａｎｙｅｌｌｏｗｍｏｓａｉｃｖｉｒｕｓ，简称
ＢＹＭＶ）是马铃薯 Ｙ病毒属的成员，属于正义单链
ＲＮＡ病毒，全长９．５ｋｂ，基因组编码一条多聚蛋白，
该多聚蛋白裂解成 １１个编码蛋白：Ｐ１、ＨＣ－Ｐｒｏ、

Ｐ３、Ｐ３Ｎ－ＰＩＰＯ、６Ｋ１、ＣＩ、６Ｋ２、ＮＩａ、ＮＩｂ、ＶＰｇ和
ＣＰ［１－２］。研究人员常用外壳蛋白（ＣＰ）作为株系划
分的一个标准，它作为重要的结构蛋白，主要参与

病毒的运动和介体传播［３－９］。ＢＹＭＶ首次在 １９２５
年被报道，随后在世界各个国家广泛传播［１０］。寄主

范围特别广泛，主要侵染豌豆和蚕豆［１１－１２］。通常以

种子带毒和蚜虫非持久性传播为主，也可通过汁液

摩擦接种的方式传毒。蚕豆受病的叶片一般会表

现出系统花叶、斑驳等症状，严重时会造成植株畸

形，严重影响作物的产量及品质［１３］。目前菜豆黄花

叶病毒已经成为世界范围内的流行性植物病毒，造

成豆科植物以及其他多种田间作物的大面积减产。

关于菜豆黄花叶病毒的防治方法以选育优良的抗
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