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摘　 要: 蓖麻根腐病是茄腐镰孢菌(Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｓｏｌａｎｉ)引起的根部病害ꎬ严重影响蓖麻产量ꎮ 抗源缺乏制约了

抗病品种的选育ꎮ 为寻找抗病种质、建立抗性分子标记ꎬ该研究对 ２５２ 份蓖麻材料的抗性进行了表型和分

子标记鉴定ꎮ 结果表明:(１)浓度为 １×１０６个ｍＬ￣１的孢子悬浮液灌根是一种有效的接种方法ꎻ以接种后枯

萎天数为基础的 ５ 级评价法ꎬ可作为鉴定标准ꎮ (２)鉴定出 １３０ 份抗病材料ꎬ其中高抗为 １０５ 份ꎮ (３)野生

材料中抗病材料比率(６６％)远高于栽培材料(３５％)ꎬ建议将野生材料ꎬ尤其是中国华南野生材料的研究利

用作为今后抗病育种的重要方向ꎮ (４)初步建立了 ８ 个与抗性关联的 ＳＳＲ 标记ꎮ 该研究结果提供了有效的

根腐病抗性鉴定方法和评价标准ꎬ筛选出了一批育种迫切需要的抗病基因资源ꎬ初步建立了可用于辅助选

择的 ＳＳＲ 标记ꎬ为蓖麻抗根腐病育种奠定了重要基础ꎮ
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　 　 蓖麻(Ｒｉｃｉｎｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｓ)属于大戟科蓖麻属植

物ꎬ一年生草本或多年生草质木本ꎬ是重要的工业

用油作物ꎮ 蓖麻的主要经济价值在于蓖麻油ꎮ 由

于独特的理化性质ꎬ蓖麻油广泛应用于航空航天、
机械制造、医药化工、纺织印染等领域( Ｆａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９ꎻ Ｘｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ 随着经济的发展ꎬ国内外

对蓖麻油的需求持续增加ꎬ市场供不应求ꎮ 然而ꎬ
由于缺乏高产抗病品种ꎬ近十几年来ꎬ我国蓖麻种

植面积持续减少ꎬ蓖麻籽进口依赖率持续高达

９０％以上ꎮ
蓖麻病害种类繁多ꎬ中国报道的有 ３０ 多种

(汤健蓉等ꎬ２０２１)ꎬ国外报道的有 ５０ 多种(Ｐａｒｍａｒ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎬ其中枯萎病是最主要的病害ꎬ其病

原菌为尖孢镰刀菌蓖麻专化型(Ｓｈａｗ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎬ
２０２２)ꎮ 目前枯萎病还没有统一的鉴定方法和评

价标准ꎮ 国外常用的接种方法有浸根法(Ｄａｎｇｅ ＆
Ｄｅｓａｉꎬ ２００３ꎻ Ｒａｏｏｆ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８)、病盆法( Ｓｈａｗ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１６ꎬ ２０２２ )、 灌 根 法 ( Ｒａｏｏｆ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８ꎻ
Ｓｈａｗ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)和浸种法( Ｓｈａｗ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ
浸根法和病盆法工作量大且繁琐ꎬ不适合大批量

鉴定ꎻ浸种法虽然操作简单ꎬ但接种感染率低ꎬ其
可靠性还有待验证( Ｓｈａｗ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎻ灌根法操

作简单ꎬ只要选择适宜的菌液浓度ꎬ即可模拟大田

发病条件ꎬ对材料作出客观评价ꎮ 国内根据茎叶

病斑大小及数量将枯萎病抗性划分为 ０ ~ ４ 共 ５ 个

等级(沙洪林等ꎬ２００２ꎻ刘伟等ꎬ２０１２)ꎻ国外主要根

据发病率(Ｋｕｍａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)、死亡天数( Ｓｈａｗ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１６)和枯萎天数( Ｓｈａｗ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎬ ２０２２)
进行抗性评价ꎮ

随着蓖麻在华南地区种植面积的增加ꎬ发病

程度也日趋严重ꎬ平均发病率为 ２６％ꎬ严重的地块

超过 ５０％ꎬ甚至全田死亡ꎮ 经采样分离和基因组

测序鉴定证明ꎬ最主要的病害是根腐病ꎬ病原菌为

茄腐镰孢菌(Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｓｏｌａｎｉ)(Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ
除病原菌不同之外ꎬ根腐病发病症状与枯萎病完

全相同ꎬ均表现为根部维管组织变黑、叶片萎蔫、
最后整株枯萎、根系腐烂而死亡ꎮ 目前尚无根腐

病抗性鉴定方法、评价标准和抗性种质资源筛选

方面的研究报道ꎮ
蓖麻是一个遗传多样性很低的物种(Ａｌｌａｎ ｅｔ

ａｌ.ꎬ ２００８ꎻ Ｂａｊａｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９ )ꎮ 近 年 来ꎬ Ｘｕ 等

(２０１９ꎬ ２０２１)将目光投向了野生材料ꎬ证明野生

材料的遗传多样性高于栽培材料ꎬ而中国华南野

生材料的遗传多样性又高于已报道的其他蓖麻群

体(汪亚菲等ꎬ２０１９ꎻＡｇｙｅｎｉｍ￣Ｂｏａｔｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻ
杨婷等ꎬ２０２０)ꎮ 其中ꎬ中国广东的材料遗传多样

性最高ꎬ其次是中国广西ꎬ中国海南的最低(汪亚

菲等ꎬ２０１９ꎻＡｇｙｅｎｉｍ￣Ｂｏａｔｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 这意

味着野生蓖麻材料ꎬ尤其是中国华南野生蓖麻材

料中可能蕴藏着更多的抗性材料ꎮ
本研究以 ２５２ 份蓖麻材料为对象ꎬ通过对其

进行表型和分子标记鉴定ꎬ拟探讨以下问题:(１)
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蓖麻根腐病抗性鉴定的有效方法和标准ꎻ(２)对野

生材料ꎬ尤其是中国华南野生材料的育种价值作

出科学评价ꎬ筛选出一批育种急需的抗病资源ꎻ
(３)建立可用于辅助选择的分子标记ꎬ为蓖麻抗根

腐病育种奠定重要基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 试验材料

１.１.１ 蓖麻材料　 供试材料由 ３ 部分组成:一是广

东海洋大学蓖麻课题组提供的 ６６ 份自交系和杂

交种ꎻ二是来自 １１ 个国家 １５ 个地区的 ６５ 份自交

系、杂交种和少量野生材料ꎻ三是 １２１ 份中国华南

野生材料ꎮ
１. １. ２ 供 试 菌 株 　 供 试 菌 株 为 茄 腐 镰 孢 菌

(Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｓｏｌａｎｉ)ꎬ由广东海洋大学滨海农业学院

植物病理研究室分离、保存和提供ꎮ
１.２ 材料的种植

用 ２.５％的次氯酸钠溶液浸泡种子 １０ ｍｉｎꎬ经
自来水清洗后ꎬ用 ５０ ℃ 温水浸种 ３０ ｍｉｎꎬ洗净后

播种于盛有灭菌营养基质的育苗盘ꎬ每穴播 １ 粒

种子ꎮ 当幼苗四叶一心时ꎬ进行人工接种ꎮ 在接

种后第 ４ 天ꎬ选择规格一致的幼苗移栽到花盆中ꎬ
每盆 ５ 棵ꎬ每个材料 ３ 盆ꎮ
１.３ 孢子悬浮液的制备及接种方法

将试管保存的茄腐镰孢菌转接到 ＰＤＡ 培养基

上培养 ７ ｄꎬ打取直径 ０.５ ｃｍ 的菌饼ꎬ接种到 ＰＤＡ
培养基中扩繁ꎻ７ ｄ 后加入无菌水ꎬ刮取表面菌丝ꎬ
４ 层纱布过滤后ꎬ用血球计数板在光学显微镜下计

算分生孢子的数量ꎬ用无菌水将孢子浓度调至 １×
１０６个ｍＬ￣１ꎮ 四叶一心时ꎬ采用灌根法接种ꎬ即在

每株幼苗根际周围的基质中注射 １５ ｍＬ 孢子悬浮

液ꎮ 接种后的材料置于温室内培养ꎬ温度 ２０ ~ ２８
℃、相对湿度 ７０％ ~８０％ꎬ自然光照明ꎮ
１.４ 抗病性鉴定

采用接种后的枯萎天数和发病率作为评价指

标ꎬ只要有枯萎就算发病ꎮ 接种后ꎬ每天调查不同

材料的发病时间、发病株数并计算发病率和抗病

材料比率ꎬ直至无新的发病株出现(本试验为 ６０
ｄ)ꎬ才停止调查ꎮ

抗性评价标准:１ 级(高抗)ꎬ６０ ｄ 以上ꎻ２ 级

(中抗)ꎬ４６ ~ ６０ ｄꎻ３ 级 ３１ ~ ４５ ｄꎻ４ 级 １６ ~ ３０ ｄꎻ５
级 １ ~ １５ ｄꎮ

发病率(％)＝ (发病株数 /调查株数) ×１００ꎻ
抗病材料比率(％) ＝ [(１ 级材料数＋２ 级材

料数) /材料总数 ] ×１００ꎮ
１.５ 抗病性分子标记的建立

１.５.１ 基因组 ＤＮＡ 的提取与检测 　 采用改良的

ＣＴＡＢ 法 ( Ｃｕｌｌｉｎｇｓꎬ ２０１０) 提取基因组 ＤＮＡꎮ 用

１％的琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 的完整性ꎬ用

ＮａＮｏＤＲｏｐ￣２０００ 仪器检测 ＤＮＡ 的质量和浓度ꎬ统
一稀释至 ３０ ｎｇμＬ￣１后ꎬ－２０ ℃保存备用ꎮ
１.５.２ 多态性引物的筛选 　 先构建极端抗、感材料

的 ＤＮＡ 混池ꎬ用于筛选多态性引物ꎮ 再用小群体

抗、感个体验证筛选出的多态性引物ꎬ并对非多态

性引物进行再次筛选ꎬ以防多态性引物的遗漏ꎮ
１.５.３ ＰＣＲ 扩增及产物鉴定 　 使用 １０ μＬ 的反应

体系ꎬ包括模板 １ μＬ(３０ ｎｇμＬ￣１)、引物 １ μＬ(１０
μｍｏｌＬ￣１ )、 ２ × Ｔａｑ ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ４ μＬ ( １０ ×
Ｂｕｆｆｅｒ ２ μＬ、２５ ｍｍｏｌＬ￣１ ＭｇＣｌ２ １.６ μＬ、５ ＵμＬ￣１

Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合酶 ０.２ μＬ、１０ ｍｍｏｌＬ￣１ ｄＮＴＰｓ ０.２
μＬ)、ｄｄＨ２Ｏ ４ μＬꎮ 扩增程序:９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ
９４ ℃变性 ３０ ｓꎬ５５ ℃复性 ３０ ｓꎬ７２ ℃延伸 ４５ ｓꎬ共
３５ 个循环ꎻ７２ ℃终延伸 ７ ｍｉｎꎻ４ ℃保存ꎮ ＰＣＲ 扩

增在 Ｂｉｏｒａｄ(Ｍｙ Ｃｙｃｌｅｒ)型 ＰＣＲ 仪进行ꎮ 扩增产物

用 ６％非变性聚丙烯酰胺凝胶分离ꎬ２２０ Ｖ 恒压电

泳分离 ２.５ ｈꎮ 银染、水洗、显影后读带ꎮ
１.５.４ 基因型数据的读取　 采用 ０、１ 数据记录电泳

分离结果ꎬ在相同位置上ꎬ有带记为 １ꎬ无带记

为 ０ꎮ
１.５.５ 相关回归分析　 参照单标记定位原理(翟虎渠

和王健康ꎬ２００７)ꎬ对 ２５２ 份材料作抗性和分子标记

间的回归分析ꎬ若回归关系显著ꎬ则为抗病分子标

记ꎮ 用 ＳＰＳＳ ２６.０ 统计分析软件处理相关数据ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 菌株的培养和孢子悬浮液的制备

培养基上菌株长势良好(图 １:ＡꎬＢ)ꎬ光学显

微镜下分生孢子形态正常(图 １:Ｃ)ꎮ 经镜检ꎬ孢
子浓度为 １×１０６个ｍＬ￣１ꎮ
２.２ 抗病性鉴定

不同材料的发病率存在明显差异(表 １)ꎮ 最

低的为 ０ꎬ有 １０５ 份材料ꎬ均为高抗ꎻ最高的为

１００％ꎬ有 ５ 份材料ꎬ发病最快ꎬ均为高感ꎬ表明发病

条件充分、抗性鉴定结果可靠(图 ２)ꎮ

８２３１ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



Ａ. 菌落正面ꎻ Ｂ. 菌落背面ꎻ Ｃ. 分生孢子ꎮ 标尺 ＝ １０ μｍꎮ
Ａ. Ｃｏｌｏｎｙ ｆｒｏｎｔꎻ Ｂ. Ｃｏｌｏｎｙ ｂａｃｋꎻ Ｃ. Ｃｏｎｉｄｉａ. Ｓｃａｌｅ ＝１０ μｍ.

图 １　 茄腐镰孢菌的菌落及显微形态图
Ｆｉｇ. １　 Ｃｏｌｏｎｙ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｉｃ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｓｏｌａｎｉ

Ａ. ＦＴＢ００１(接种后第 １０ 天)ꎻ Ｂ. Ｙ￣１Ｈ￣２７ＧＨ(接种后第 ２７ 天)ꎻ Ｃ. ９０４８￣１２ / ＥＳ０３７Ｍ(接种后第 １３ 天)ꎻ Ｄ. ＹＢ４Ｓ￣４ / １００３(接种

后第 ７ 天)ꎮ
Ａ. ＦＴＢ００１ (１０ｔｈ ｄａｙ ａｆｔｅｒ ｖａｃｃｉｎａｔｉｏｎ)ꎻ Ｂ. Ｙ￣１Ｈ￣２７ＧＨ ( ２７ｔｈ ｄａｙ ａｆｔｅｒ ｖａｃｃｉｎａｔｉｏｎ)ꎻ Ｃ. ９０４８￣１２ / ＥＳ０３７Ｍ (１３ｔｈ ｄａｙ ａｆｔｅｒ ｖａｃｃｉｎａｔｉｏｎ)ꎻ
Ｄ. ＹＢ４Ｓ￣４/ １００３ (７ｔｈ ｄａｙ ａｆｔｅｒ ｖａｃｃｉｎａｔｉｏｎ).

图 ２　 蓖麻材料的根腐病发病症状
Ｆｉｇ. ２　 Ｒｏｏｔ ｒｏｔ ｓｙｍｐｔｏｍｓ ｏｆ ｃａｓｔｏｒ ｂｅａｎ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ
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　 　 ２５２ 份材料中ꎬ抗性从 １ 到 ５ 级分别有 １０５ 份

(４２％)、２５ 份(１０％)、３３ 份(１３％)、３１ 份(１２％)
和 ５８ 份(２３％)(图 ３)ꎬ抗病材料比率为 ５２％ꎮ 抗

病材料中ꎬ中国华南野生材料占 ６４％(表 １)ꎮ 野

生材料的抗病材料比率(６６％)明显高于栽培材料

(３５％)ꎬ其中中国华南野生材料为 ６９％ꎬ非洲野生

材料为 ４３％ꎻ１１７ 份栽培材料中ꎬ来自中国广东海

洋大学、中国云南、以色列、印度和法国的材料抗

病比例分别为 ３６％、４７％、４４％、３８％和 ０(表 １)ꎮ

图 ３　 不同抗性等级蓖麻材料所占比例
Ｆｉｇ. ３　 Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｃａｓｔｏｒ ｂｅａｎ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｒａｄｅｓ

　 　 不同来源的材料中ꎬ各抗性级别的材料比例

有较大差异(表 １)ꎮ 中国广东海洋大学材料中ꎬ
最抗(２４％)和最感材料(３２％)的比例均较高ꎬ可
能与所用的亲本有关ꎬ 其亲本一类是中国华南野

生材料ꎬ另外一类是农艺性状较好但抗病性较差

的国内栽培材料ꎻ中国云南材料中高抗材料比例

(４１％)较高ꎬ可能是因为云南蓖麻资源本身很丰

富ꎬ另外可能与东南亚热带种质资源的利用有关ꎮ
发病率和抗病等级基本呈一致趋势(表 ２)ꎮ

１０５ 份高抗材料的发病率均为 ０ꎻ抗性 ２ ~ ５ 级的材

料ꎬ虽然同一等级下发病率变化范围较大ꎬ但总的

趋势是等级越高ꎬ发病率越高ꎬ反之亦然ꎻ另外ꎬ越
是感病材料ꎬ发病率变化范围也越大ꎬ２ ~ ５ 级的材

料发病率变化范围分别为 ２０％以内、１０％ ~ ４０％、
１０％ ~６０％、１０％ ~１００％ꎮ
２.３ 抗病分子标记的建立

２.３.１ ＤＮＡ 的提取 　 琼脂糖凝胶电泳显示ꎬ条带无

明显拖尾现象ꎮ ＯＤ２６０ / ＯＤ２８０比值在 １.８ ~ ２.０ 之间ꎮ
这说明 ＤＮＡ 提取质量较好ꎬ可用于 ＰＣＲ 扩增ꎮ
２.３.２ 多态性引物的筛选 　 从 ３９３ 对带型清晰、多
态性好的引物中筛选出 ７６ 对多态性 ＳＳＲ 引物ꎬ用
于 ２５２ 份材料的基因组扫描(图 ４)ꎮ

Ｍ. ＤＮＡ 分子标记ꎻ １－６０. 样品编号ꎮ
Ｍ. ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒꎻ １－６０. Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ.

图 ４　 引物 ＲＣＭ３３０ 扩增图谱
Ｆｉｇ. ４　 Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒｓ ＲＣＭ３３０

２.３.３ 抗病标记的确定 　 ７６ 对多态性引物共扩增

出 ５４２ 个等位变异ꎬ每对引物可检测到 ２ ~ １２ 个ꎬ
平均为 ７.１３２ 个ꎮ ４ 对 ＳＳＲ 引物与抗病性之间的

相 关 性 显 著 或 极 显 著ꎬ 它 们 是 ＲＣＭ１６３４、
ＲＣＭ１６３９、ＲＣＭ１４３５ 和 ＲＣＭ１３６８(表 ３)ꎮ 抗病性

分别与这 ４ 对引物扩增出的 ８ 条带之间回归关系

显著或极显著(表 ４)ꎬ是可能的抗病分子标记ꎮ
按单个标记统计ꎬ携带以上 ８ 个标记的材料中

抗病 材 料 比 率 分 别 为 ６５. ５％、 ５８. １％、 ７０. ８％、
５８.３％、７３.０％、５７.７％、６９.６％和 ６３.８％ꎬ其中 １ 级

材料比率分别为 ５６. ４％、４６. ６％、６１. ０％、４６. ６％、
６８.８％、４８.９％、６２.０％和 ５５.３％(表 ５)ꎬ只携带单

一标记的抗病材料占材料总数的 ６６.６％(表 ６)ꎬ反
映了携带标记材料的整体抗病趋势ꎮ

不同抗病材料携带的标记种类和数目不尽相

同 (表 ６)ꎬ 反映了蓖麻根腐病抗性遗传机制的复
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表 １　 ２５２ 份蓖麻材料抗根腐病鉴定结果
Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ｒｏｏｔ ｒｏｔ ｏｆ ２５２ ｃａｓｔｏｒ ｂｅａｎ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

材料来源
Ｏｒｉｇｉｎ

份数
Ｎｕｍｂｅｒ

抗性级别
Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

ｇｒａｄｅ

发病率
Ｉｎｃｉｄｅｎｃｅ
ｒａｔｅ (％)

材料来源
Ｏｒｉｇｉｎ

份数
Ｎｕｍｂｅｒ

抗性级别
Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

ｇｒａｄｅ

发病率
Ｉｎｃｉｄｅｎｃｅ
ｒａｔｅ (％)

中国华南野生
Ｗｉｌｄ ｍａｔｅｒｉａｌｓ
ｉｎ Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ

７２ １ ０ 中国广东海洋大学
Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ Ｏｃｅａｎ
Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｃｈｉｎａ

１６ １ ０

１１ ２ ８~ ２５ ８ ２ ８~ ３３

１２ ３ ９~ ４０ １２ ３ ８~ ８０

１１ ４ ８~ ５０ ９ ４ ８~ ６０

１５ ５ ８~ ４４ ２１ ５ ９~ １００

中国云南
Ｙｕｎｎａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

７ １ ０ 埃塞俄比亚
Ｅｔｈｉｏｐｉａ

３ １ ０

１ ２ ２５ １ ２ ８

３ ３ １３~ ２５ ２ ３ ２９~ ４２

２ ４ １３~ ２５ ２ ４ ２０~ ２５

４ ５ ３３~ ５０ ３ ５ １７~ ６０

以色列
Ｉｓｒａｅｌ

２ １ ０ 泰国
Ｔｈａｉｌａｎｄ

１ １ ０

２ ２ ２０~ ２５ １ ３ ８

３ ３ １４~ ８０ １ ５ ３３

１ ４ ４０ 刚果(布)
Ｒｅｐｕｂｌｉｃ ｏｆ ｔｈｅ Ｃｏｎｇｏ

１ １ ０

１ ５ ７５ １ ５ ２５

印度
Ｉｎｄｉａ

１ １ ０ 哈萨克斯坦
Ｋａｚａｋｈｓｔａｎ

２ ４ ４０~ ６０

２ ２ ８~ ２０ 缅甸
Ｍｙａｎｍａｒ

１ １ ０

２ ４ ８~ １７ 莫桑比克
Ｍｏｚａｍｂｉｑｕｅ

１ １ ０

３ ５ ８~ １７ 中国台湾
Ｔａｉｗａｎꎬ Ｃｈｉｎａ

２ ５ ４２

法国
Ｆｒａｎｃｅ

１ ４ ２５ 中国山东
Ｓｈａｎｄｏｎｇꎬ Ｃｈｉｎａ

１ ５ ８０

４ ５ ２０~ １００ 中国山西
Ｓｈａｎｘｉꎬ Ｃｈｉｎａ

１ ４ ３３

菲律宾
Ｐｈｉｌｉｐｐｉｎｅｓ

１ ５ ４２ 中国新疆
Ｘｉｎｊｉａｎｇꎬ Ｃｈｉｎａ

１ ５ １７

表 ２　 不同发病率下各级别材料所占比率
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｒａｄｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｃｉｄｅｎｃｅ

发病率
Ｉｎｃｉｄｅｎｃｅ
ｒａｔｅ (％)

总数
Ｓｕｍ

２ 级
Ｇｒａｄｅ ２

Ｎ Ｐ (％)

３ 级
Ｇｒａｄｅ ３

Ｎ Ｐ (％)

４ 级
Ｇｒａｄｅ ４

Ｎ Ｐ (％)

５ 级
Ｇｒａｄｅ ５

Ｎ Ｐ (％)

≤１０ １３４ １２ ９ ４ ３ ６ ４ ７ ５

>１０ １１８ １３ １１ ２９ ２５ ２５ ２１ ５１ ４３

>２０ ７９ ６ ８ ２０ ２５ １５ １９ ３８ ４８

>３０ ５８ １ ２ １３ ２２ １３ ２２ ３１ ５３

>４０ ３６ ０ ０ ７ １９ ７ １９ ２２ ６１

>５０ ２０ ０ ０ ４ ２０ ３ １５ １３ ６５

>６０ １３ ０ ０ ２ １５ ０ ０ １１ ８５

>７０ １２ ０ ０ ２ １７ ０ ０ １０ ８３

>８０ ８ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ８ １００

　 注: Ｎ 为材料数目ꎻ Ｐ 为比率ꎮ 下同ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｎ ｒｅｆｅｒｓ ｔｏ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓꎻ Ｐ ｒｅｆｅｒｓ ｔｏ ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.
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表 ３　 ４ 对 ＳＳＲ 引物信息
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｆｏｕｒ ｐａｉｒｓ ｏｆ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ

引物
Ｐｒｉｍｅｒ

正向引物序列(５′￣３′)
Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′￣３′)

反向引物序列(５′￣３′)
Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′￣３′)

退火温度
Ａｎｎｅａｌｉｎｇ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ (℃ )

ＲＣＭ１６３４ ＴＣＡＡＧＴＴＡＡＧＴＡＧＴＧＧＧＡＣＡＴＧＡＣＡ ＣＡＡＡＧＴＣＡＴＧＣＴＣＧＡＴＴＡＧＧＣ ５９.９８

ＲＣＭ１６３９ ＡＡＴＡＣＣＡＡＡＣＡＡＧＣＣＣＣＡＴＴ ＣＡＴＧＧＡＡＴＣＡＡＴＴＴＣＴＧＡＧＡＴＣＡＴ ５８.３０

ＲＣＭ１４３５ ＡＣＡＡＡＴＣＣＴＡＡＡＧＧＧＡＣＣＣＧ ＣＧＡＡＡＣＣＣＡＧＴＴＴＴＧＧＡＧＡＡ ６０.１８

ＲＣＭ１３６８ ＣＡＧＴＴＡＴＧＴＡＡＴＧＣＡＣＡＡＡＴＡＴＡＣＧＡ ＧＣＴＣＧＡＡＴＣＣＣＡＴＧＴＧＴＡＡＡＡ ５７.４７

表 ４　 与抗病性关联的分子标记
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

标记
Ｍａｒｋｅｒ

皮尔逊
相关系数
Ｐｅａｒｓｏｎ

ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

回归显著性
Ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ

回归方程
Ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ
ｅｑｕａｔｉｏｎ

ＲＣＭ１６３４－１６０ ｂｐ －０.１３９∗ ０.０１３∗ ｙ＝ ２.７７２－０.５５３ｘ

ＲＣＭ１６３４－１９０ ｂｐ －０.１４２∗ ０.０１２∗ ｙ＝ ２.８９３－０.４６５ｘ

ＲＣＭ１６３９－３０５ ｂｐ －０.１８２∗∗ ０.００２∗∗ ｙ＝ ２.７８２－０.８０６ｘ

ＲＣＭ１６３９－３５０ ｂｐ －０.１２８∗ ０.０２１∗ ｙ＝ ２.８２６－０.４２７ｘ

ＲＣＭ１４３５－２５５ ｂｐ －０.２１１∗∗ <０.００１∗∗ ｙ＝ ２.８１９－０.８８１ｘ

ＲＣＭ１４３５－２７５ ｂｐ －０.１９０∗∗ ０.００１∗∗ ｙ＝ ２.９９１－０.６２６ｘ

ＲＣＭ１３６８－２０８ ｂｐ －０.２８４∗∗ <０.００１∗∗ ｙ＝ ２.９６５－１.００３ｘ

ＲＣＭ１３６８－２５５ ｂｐ －０.１６５∗∗ ０.００４∗∗ ｙ＝ ２.７８０－０.６９５ｘ

　 注: ∗∗表示 Ｐ<０.０１ꎻ∗表示 Ｐ<０.０５ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ∗∗ ｍｅａｎｓ Ｐ<０.０１ꎻ∗ ｍｅａｎｓ Ｐ<０.０５.

杂性ꎮ 不同抗病材料携带的抗病标记数为 ０ ~ ６
个ꎬ随着标记数的增加ꎬ 抗病材料比率呈现先升后

降的趋势ꎮ 大部分抗病材料携带 ３ ~ ４ 个标记ꎮ 但

是ꎬ携带 ５ ~ ６ 个标记的材料ꎬ其抗病材料比率并非

最高ꎬ携带不同标记的材料中都有一些材料表现

感病(表 ５)ꎬ甚至不含抗病标记的材料也有表现

抗病的(表 ６)ꎬ这可能是某些抗病基因之间存在

负向互作及标记与抗病基因之间交换重组所致ꎬ
有待进一步研究ꎮ

３　 讨论与结论

目前ꎬ国内外尚无蓖麻根腐病统一的鉴定方法

和评价标准ꎮ Ｒａｏｏｆ 等(２００８)和 Ｓｈａｗ 等(２０１６)的

研究结果表明ꎬ在蓖麻枯萎病的抗性鉴定中ꎬ采用

孢子悬浮液灌根接种法更接近于大田发病条件ꎬ其

抗性评价结果更为客观ꎮ 本研究参考枯萎病鉴定

的经验ꎬ形成了根腐病的鉴定方法ꎬ即孢子浓度为

１×１０６个ｍＬ￣１的孢子悬浮液灌根接种ꎬ以接种后的

枯萎天数划分抗性等级ꎮ 此法创造了充分的发病

条件ꎬ对材料抗性作出了客观评价ꎬ这一结果与

Ｓｈａｗ 等(２０１８ꎬ ２０２２)的研究结果相似ꎮ 本研究还

证明了枯萎天数与发病率的一致性ꎬ因此ꎬ建议后

续在对大批量材料进行鉴定时ꎬ可以把枯萎天数作

为评价标准ꎬ在对重点材料进行深入鉴定时ꎬ除枯

萎天数外ꎬ还可将发病率作为参考标准ꎮ
目前ꎬ国内外尚无蓖麻根腐病抗性种质筛选

的报道ꎮ 因此ꎬ本研究筛选出的 １３０ 份抗病材料

(包含 １０５ 份高抗)ꎬ为抗根腐病育种提供了一批

急需的基因资源ꎬ这将扭转抗源缺乏的被动局面ꎬ
为抗病育种迈出了坚实的一步ꎮ 野生材料的抗病

材料比率(６６％)远高于栽培材料(３５％)ꎬ这可能

是因为野生材料保留了更高的遗传多样性ꎬ蕴含

着更 多 的 抗 性 基 因 ( 毕 川 等ꎬ ２０１０ꎻ Ｘｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９ꎬ ２０２１ꎻ 范伟等ꎬ２０２０ꎻ 陆建军等ꎬ２０２１)ꎮ 中

国华南野生材料的抗病材料比率(６９％)高于整个

野生材料群体ꎬ这与它们具有更高的遗传多样性

密切相关(汪亚菲等ꎬ２０１９ꎻＡｇｙｅｎｉｍ￣Ｂｏａｔｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９ꎻ 杨婷等ꎬ２０２０)ꎮ 而且ꎬ根腐病作为华南地

区的主要病害ꎬ与该地区特有的自然气候土壤条

件密不可分ꎬ由于长期的自然选择使中国华南野

生材料进化出了相应的防御机制ꎬ因此表现出较

高的抗性ꎮ 基于野生材料具有较高的遗传多样性

和抗根腐病比率ꎬ可能在枯萎病和灰霉病等其他

主要病害中ꎬ也表现出较高的抗性ꎮ 因此ꎬ野生材

料不失为一个研究切入点ꎬ建议在今后的抗病育

种中ꎬ可以加强野生材料ꎬ尤其是中国华南野生材

料的研究和利用ꎮ
本研究采用的引物筛选方法ꎬ 既避免了多态
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表 ５　 携带不同标记的材料数及其比率
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｎｕｍｂｅｒ ａｎｄ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｍａｒｋｅｒｓ

标记
Ｍａｒｋｅｒ

总数
Ｓｕｍ

Ｎ Ｐ (％)

１ 级
Ｇｒａｄｅ １

Ｎ Ｐ (％)

２ 级
Ｇｒａｄｅ ２

Ｎ Ｐ (％)

３ 级
Ｇｒａｄｅ ３

Ｎ Ｐ (％)

４ 级
Ｇｒａｄｅ ４

Ｎ Ｐ (％)

５ 级
Ｇｒａｄｅ ５

Ｎ Ｐ (％)

ＲＣＭ１６３４－１６０ ｂｐ ５５ ２１.８ ３１ ５６.４ ５ ９.１ ６ １０.９ ２ ３.６ １１ ２０.０

ＲＣＭ１６３４－１９０ ｂｐ １３１ ５２.４ ６１ ４６.６ １５ １１.５ １６ １２.２ １６ １２.２ ２３ １７.６

ＲＣＭ１６３９－３０５ ｂｐ ４１ １６.３ ２５ ６１.０ ４ ９.８ ４ ９.８ ４ ９.８ ４ ９.８

ＲＣＭ１６３９－３５０ ｂｐ １０３ ４０.９ ４８ ４６.６ １２ １１.７ １４ １３.６ １２ １１.７ １７ １６.５

ＲＣＭ１４３５－２５５ ｂｐ ４８ １９.１ ３３ ６８.８ ２ ４.２ ３ ６.３ ３ ６.３ ７ １４.６

ＲＣＭ１４３５－２７５ ｂｐ １３７ ５４.４ ６７ ４８.９ １２ ８.８ ２１ １５.３ １５ １０.９ ２２ １６.１

ＲＣＭ１３６８－２０８ ｂｐ ７９ ３１.４ ４９ ６２.０ ６ ７.６ １１ １３.９ ４ ５.１ ９ １１.４

ＲＣＭ１３６８－２５５ ｂｐ ４７ １８.７ ２６ ５５.３ ４ ８.５ ９ １９.１ ３ ６.４ ５ １０.６

表 ６　 抗病标记数目与抗病材料比率间的关系
Ｔａｂｌｅ ６　 Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｍａｒｋｅｒ ｎｕｍｂｅｒ ａｎｄ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ

标记数目
Ｍａｒｋｅｒ ｎｕｍｂｅｒ

总数
Ｓｕｍ

Ｎ Ｐ (％)

１ 级
Ｇｒａｄｅ １

Ｎ Ｐ (％)

２ 级
Ｇｒａｄｅ ２

Ｎ Ｐ (％)

３ 级
Ｇｒａｄｅ ３

Ｎ Ｐ (％)

４ 级
Ｇｒａｄｅ ４

Ｎ Ｐ (％)

５ 级
Ｇｒａｄｅ ５

Ｎ Ｐ (％)

０ ２８ １１.１ ４ １４.３ ３ １０.７ ４ １４.３ ５ １７.９ １２ ４２.９

１ ９ ３.６ ４ ４４.４ ２ ２２.２ １ １１.１ １ １１.１ １ １１.１

２ １６ ６.３ １１ ６８.８ １ ６.３ ０ ０ ２ １２.５ ２ １２.５

３ ９５ ３７.７ ４０ ４２.１ ８ ８.４ １２ １２.６ １４ １４.７ ２１ ２２.１

４ ７７ ３０.６ ３８ ４９.４ ８ １０.４ １０ １３.０ ５ ６.５ １６ ２０.８

５ ２４ ９.５ ７ ２９.２ ３ １２.５ ５ ２０.８ ４ １６.７ ５ ２０.８

６ ３ １.２ １ ３３.３ ０ ０ １ ３３.３ ０ ０ １ ３３.３

性引物的遗漏ꎬ又大大减轻了工作量ꎬ在后续研究

中ꎬ 可以采用此法对自然群体进行引物筛选ꎮ 虽

然限于单标记定位法本身的局限性以及多态性引

物数量、标记与基因间的遗传距离等原因ꎬ建立的

这 ８ 个抗病标记仍有待进一步研究ꎬ但这些标记

可以用于大批量材料根腐病抗性的辅助选择ꎮ 建

议后续可以把这些标记作为候选的抗病基因进行

深入研究ꎬ为基因挖掘和分子育种奠定重要基础ꎮ
综上所述ꎬ本研究为蓖麻根腐病抗性鉴定提

供了有效的方法和评价标准ꎻ为育种提供了一批

急需的抗病基因资源ꎻ提出野生材料尤其是中国

华南野生材料的研究利用是今后抗病育种的重要

方向ꎻ初步建立了抗根腐病 ＳＳＲ 分子标记ꎬ为蓖麻

抗根腐病的基因挖掘和分子育种奠定了重要

基础ꎮ
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