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２８个大白菜品种对根肿菌不同菌株的
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　　摘要：为了解白菜品种抗性特征和抗病基因类型之间的关系，以我国油菜主产区存在的２、４和１３号小种，以
及来自湖北恩施、四川德阳、河北唐山、河南南阳４个地点的未知小种为病原，采用温室人工接种方法，鉴定了２８
个大白菜品种对８个不同根肿菌菌株抗病性，同时利用已知的７个抗根肿病基因（Ｃｒｒ１、Ｃｒｒ２、Ｃｒｒ３、ＣＲａ、ＣＲｂ、ＣＲｃ、
ＣＲｋ）分子标记检测不同品种所含的抗病基因位点。研究结果表明：供试的２８个大白菜品种，２７个品种对不同菌
株表现出一定的抗病性，品种根王Ｆ１对所有菌株表现感病。ＣＲ春福等１０个品种对所有菌株表现抗性；ＣＲ－凉春
等１２个品种只对一个菌株感病，其中９个品种只对恩施菌株感病。分子标记检测结果显示，感病品种根王 Ｆ１中
未检测到抗病基因位点，其余２７个大白菜品种共检测到Ｃｒｒ２、Ｃｒｒ３、ＣＲａ、ＣＲｂ、ＣＲｋ五个抗病位点，ＣＲｋ在抗病品种
中普遍存在，但Ｃｒｒ３仅在ＣＲ春福中检测到杂合抗病位点。总体而言，抗病位点较多的品种对不同地方菌株抗性
强，少数品种存在例外，包括含有多个位点仍表现感病（含有４个抗病位点的ＣＲ－黄心Ｆ１对４号、２号、１３号生理
小种表现感病）和仅含有１个位点但表现抗病（德高ＣＲ１１７和荣耀只检测到ＣＲｋ抗病位点但对所有菌株都表现出
抗性）两类情形。说明大白菜对根肿病抗性及植物病原互作的复杂性，有待深入研究。
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　　根肿病是由芸薹根肿菌（Ｐｌａｓｍｏｄｉｏｐｈｏｒａｂｒａｓｓｉ
ｃａｅＷｏｒｏｎｉｎ．）侵染植物根部引起的根部肿大病害，
最初发现于地中海西岸，后逐步扩散至世界各地，现

已成为世界十字花科作物上最重要的土传病害之

一［１］。自从１９５５年我国首次发现并报道该病害以
来，根肿病对我国十字花科作物的危害日益严重，每

年平均减产２０％～３０％［２］，严重地块甚至绝收。甘

蓝型油菜（ＢｒａｓｓｉｃａｎａｐｕｓＬ．）是我国最主要的油料
作物，菜籽油产量在植物油中居首［３］。近年来，随

着种子跨区域流通、农业生产机械化进程加快，根肿

病在我国油菜主产区为害越来越严重，已成为我国

油菜产业发展的重要威胁因子，阻碍菜籽油产量和

品质的提高。

由于根肿菌在土壤中存活时间长，传统防治方

式收效甚微。种植抗病品种是防治根肿病最经济有

效的方式。通过国内外育种工作者长期的努力，目

前已经培育出一系列抗根肿病白菜、油菜等品种。

但是由于芸薹根肿菌生理小种（简称小种）类型多，

变异较大［４］，且对特定小种的抗性通常是由一个主

基因控制［５，６］，长期种植单一的抗病品种会使得品

种抗病性丧失，比如抗根肿病油菜Ｍｅｎｄｅｌ已出现抗
性丧失问题［７］。因此针对不同小种，需要有不同的

抗病基因，聚合不同抗病基因可获得持久抗病性。

明确病原的小种类型和寄主的抗病基因类型是抗病

育种的基础。当前根肿菌小种鉴定主要有 Ｗｉｌ
ｌｉａｍｓ［８］鉴别寄主系统和 ＥＣＤ（Ｅｕｒｏｐｅａｎｃｌｕｂｒｏｏｔｄｉｆ
ｆｅｒｅｎｔｉａｌｓｅｔ）鉴别寄主系统，其中 Ｗｉｌｌｉａｍｓ系统在我
国普遍应用。利用 Ｗｉｌｌｉａｍｓ系统，我国油菜产区已
鉴定出１、２、４、５、７、８、９、１０、１１和１３号等多个小种
类型，以４号小种为优势小种［９，１０］。但这两套系统

的鉴别寄主中均有部分寄主冬性较强，在我国的气

候条件下很难繁殖。更为重要的是，这两套鉴别寄

主系统中，不同的鉴别寄主抗病基因尚不明确，且对

不同生理小种的抗病机制也不清楚。此外，利用这

两套鉴别系统鉴定出的同一个小种也存在致病力分

化［１０～１１］。根据基因对基因假说［１２］，植物的抗病基

因和病原菌的无毒基因是抗病反应的核心，因此建

立一套抗病基因明确的根肿菌鉴别寄主系统意义重

大。抗病近等基因系是只存在抗病基因差别的近等

基因系，近年来，水稻抗稻瘟病近等基因系的育成极

大地减轻了稻瘟病菌小种鉴定的工作量，并且试用

范围广（粳稻区、籼稻区）、鉴别能力高［１３］。小麦抗

条锈病近等基因系的创立不仅用于鉴定条锈病菌小

种，更用于抗病精细分子图谱的构建［１４］。目前还没

有鉴定根肿菌小种的近等基因系报道。

目前，在大白菜和芜菁上已定位了１１个抗根肿
病（ＣＲ）位点［６，１５～２１］，研究和报道较多的是 Ｃｒｒ１、
Ｃｒｒ２、Ｃｒｒ３、Ｃｒｒ４、ＣＲａ、ＣＲｂ、ＣＲｃ、ＣＲｋ这８个位点，其
中Ｃｒｒ４是微效位点［１７］。ＣＲａ、Ｃｒｒ１抗病位点的抗病
基因已经克隆完成，分别为ＣＲａ基因和Ｃｒｒ１ａ基因，
这两个基因均为ＴＩＲ－ＮＢ－ＬＲＲ类抗病基因［２２，２３］。

这些抗病位点和抗病基因的鉴定为明确抗病白菜

（ＢｒａｓｓｉｃａｒａｐａＬ．）品种的抗病基因类型提供依据，
进而为利用甘白杂交，将大白菜抗根肿病位点转育

至甘蓝型油菜中培育抗根肿病油菜品种和抗根肿病

油菜近等基因系奠定基础。但目前的抗根肿病大白

菜品种对不同小种的抗病性以及抗病位点类型并不

清楚，不便于直接利用。本研究以我国油菜产区存

在的２、４、１３号小种［９］和部分根肿病重发区的未知

类型生理小种为病原，利用已报道的７个主要 ＣＲ
分子标记对生产上广泛使用的２８个大白菜品种进
行抗病性和抗病位点类型鉴定，为培育抗根肿病油

菜和建立含有单抗病位点的鉴别寄主近等基因系奠

定基础。

１　材料和方法
１．１　材料

芸薹根肿菌菌株采自国内８个根肿病重发区，
包括湖北枝江、山东青岛、河北唐山、黑龙江哈尔滨、

湖北恩施、安徽休宁、四川德阳、河南南阳（表１），寄
主为油菜或大白菜。收集形成明显瘤的根，－２０℃
冷冻保存备用。

种子市场购买的２８个大白菜品种（表２）。高
感根肿病的大白菜品种北京新３号为感病对照。
１．２　大白菜品种对根肿病抗性鉴定
１．２．１　人工接种鉴定方法　将营养土和蛭石按
１．５∶１（Ｖ／Ｖ）的比例混匀后装入白色塑料钵（规格
为高９ｃｍ，口径１０ｃｍ，下底直径６ｃｍ），每钵装土
１００ｇ，根据种子的发芽率分别均匀撒入２０～３０粒待
测种子，出苗后每钵保留１５株。每钵栽种一棵催芽

３３５曾令益等：２８个大白菜品种对根肿菌不同菌株的抗性反应及抗病基因位点检测



３ｄ的北京新３号做对照，以北京新３号的发病来确
保适宜的根肿病发生条件。每个品种３个重复。将
所有塑料钵移置人工培养室，昼温２０～２２℃，夜温

１２～１５℃，光周期１６Ｌ／８Ｄ，３ｄ浇水一次，土壤含水
量保持在６０％～８０％。

表１　菌株来源、寄主及小种类型
Ｔａｂｌｅ１　Ｓａｍｐｌｉｎｇｓｉｔｅｓ，ｈｏｓｔｓａｎｄｐａｔｈｏｔｙｐｅｓｏｆ８Ｐ．ｂｒａｓｓｉｃａｅｆｉｅｌｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

采样点 Ｓａｍｐｌｉｎｇｓｉｔｅ 寄主 Ｈｏｓｔ 生理小种 Ｐａｔｈｏｔｙｐｅ 参考文献 Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ
湖北枝江 ＺＪ（Ｚｈｉｊｉａｎｇ，Ｈｕｂｅｉ） 油菜 Ｂｒａｓｓｉｃａｎａｐｕｓ ４ ［９］
山东青岛 ＱＤ（Ｑｉｎｇｄａｏ，Ｓｈａｎｄｏｎｇ） 大白菜 Ｂ．ｒａｐａ ４ ［２４］
河北唐山 ＴＳ（Ｔａｎｇｓｈａｎ，Ｈｅｂｅｉ） 大白菜 Ｂ．ｒａｐａ ＵＮ
黑龙江哈尔滨 ＨＢ（Ｈａｒｂｉｎ，Ｈｅｉｌｏｎｇｊｉａｎｇ） 大白菜 Ｂ．ｒａｐａ ２ ［１０］
湖北恩施 ＥＳ（Ｅｎｓｈｉ，Ｈｕｂｅｉ） 油菜 Ｂ．ｎａｐｕｓ ＵＮ
安徽休宁 ＸＮ（Ｘｉｕｎｉｎｇ，Ａｎｈｕｉ） 油菜 Ｂ．ｎａｐｕｓ １３ ［９］
四川德阳 ＤＹ（Ｄｅｙａｎｇ，Ｓｉｃｈｕａｎ） 油菜 Ｂ．ｎａｐｕｓ ＵＮ
河南南阳 ＮＹ（Ｎａｎｙａｎｇ，Ｈｅｎａｎ） 大白菜 Ｂ．ｒａｐａ ＵＮ

　　注／Ｎｏｔｅ：ＵＮ表示小种类型未知　ＵＮｄｅｎｏｔｅｓｐａｔｈｏｔｙｐｅｕｎｋｎｏｗｎ

表２　供试的２８个大白菜品种
Ｔａｂｌｅ２　Ｓｅｌｅｃｔｅｄ２８Ｃｈｉｎｅｓｅｃａｂｂａｇｅｃｕｌｔｉｖａｒｓ

编号 Ｃｏｄｅ 品种名称 Ｃｕｌｔｉｖａｒ 来源 Ｏｒｉｇｉｎ 编号 Ｃｏｄｅ 品种名称 Ｃｕｌｔｉｖａｒ 来源 Ｏｒｉｇｉｎ
１ ＣＲ春福 ＣＲｃｈｕｎｆｕ 日本 Ｊａｐａｎ １５ 金圣 Ｊｉｎｓｈｅｎｇ 中国 Ｃｈｉｎａ
２ ＣＲ春丽 ＣＲｃｈｕｎｌｉ 日本 Ｊａｐａｎ １６ 德高 ＣＲ１１７ＤｅｇａｏＣＲ１１７ 中国 Ｃｈｉｎａ
３ 宝根王 Ｂａｏｇｅｎｗａｎｇ 韩国 Ｋｏｒｅａ １７ 根王Ｆ１ＧｅｎｗａｎｇＦ１ 中国 Ｃｈｉｎａ
４ 怀春 Ｈｕａｉｃｈｕｎ 韩国 Ｋｏｒｅａ １８ 靓根ＣＲ１ＬｉａｎｇｇｅｎＣＲ１ 中国 Ｃｈｉｎａ
５ 玲珑黄５１５Ｌｉｎｇｌｏｎｇｈｕａｎｇ５１５ 韩国 Ｋｏｒｅａ １９ 胜根ＣＲ１ＳｈｅｎｇｇｅｎＣＲ１ 中国 Ｃｈｉｎａ
６ 余庆 Ｙｕｑｉｎｇ 日本 Ｊａｐａｎ ２０ 荣耀 Ｒｏｎｇｙａｏ 中国 Ｃｈｉｎａ
７ 福春 Ｆｕｃｈｕｎ 韩国 Ｋｏｒｅａ ２１ 德高ＣＲ９５ＤｅｇａｏＣＲ９５ 中国 Ｃｈｉｎａ
８ 秋冠 Ｑｉｕｇｕａｎ 韩国 Ｋｏｒｅａ ２２ 亚非四号 Ｙａｆｅｉ４ 韩国 Ｋｏｒｅａ
９ 春福黄 Ｃｈｕｎｆｕｈｕａｎｇ 韩国 Ｋｏｒｅａ ２３ 春秋双丰 ＣｈｕｎｑｉｕＳ．Ｆ． 韩国 Ｋｏｒｅａ
１０ 维多星 Ｗｅｉｄｕｏｘｉｎｇ 韩国 Ｋｏｒｅａ ２４ 楚天ＣＲ高冷地 ＣｈｕｔｉａｎＣＲｇａｏｌｅｎｇｄｉ 韩国 Ｋｏｒｅａ
１１ 春鸣 Ｃｈｕｎｍｉｎｇ 韩国 Ｋｏｒｅａ ２５ 改良新观春 Ｇａｉｌｉａｎｇｘｉｎｇｕａｎｃｈｕｎ 韩国 Ｋｏｒｅａ
１２ ＣＲ－黄心Ｆ１ＣＲ－ｈｕａｎｇｘｉｎＦ１ 韩国 Ｋｏｒｅａ ２６ ＣＲ－启航 ＣＲ－ｑｉｈａｎｇ 韩国 Ｋｏｒｅａ
１３ Ｔ１－１４７Ｔ１－１４７ 日本 Ｊａｐａｎ ２７ 根白金 Ｇｅｎｂａｉｊｉｎ 中国 Ｃｈｉｎａ
１４ 皇童 Ｈｕａｎｇｔｏｎｇ 韩国 Ｋｏｒｅａ ２８ ＣＲ－凉春 ＣＲ－ｌｉａｎｇｃｈｕｎ 韩国 Ｋｏｒｅａ

　　将采自全国８个根肿病重发区的根瘤洗净，参
考季海雯［９］等改良的休眠孢子提取方法提取根肿

菌休眠孢子，用血球计数板计数孢子悬浮液浓度，待

大白菜幼苗子叶展开（播种后第５ｄ）后接种，将制备
好的休眠孢子悬浮液稀释后每钵均匀浇菌液５０ｍＬ，
使营养土中根肿菌休眠孢子浓度为１．０×１０６／ｇ，各
地菌源制备和接种方式一致。

１．２．２　调查方法　待接种４０ｄ后拔出大白菜苗，冲
洗干净根部泥土后调查所有植株发病情况，计算发

病率和病情指数，以３个重复的平均值作为最终结
果。发病率和病情指数的计算方法如下：

发病率 ＝ ｎ（发病株数）
Ｎ（调查总株数）×１００％

病情指数＝

　　∑（发病级代表值×各级病株数）
调查总株数×最高发病级代表值 ×１００

１．２．３　大白菜抗、感病性划分标准　大白菜品种抗

性等级划分标准参考季海雯［９］等，略做修改。病情

指数ＤＩ≤１０为抗病（Ｒ），１０＜ＤＩ≤３０为低感（ＬＳ），
ＤＩ＞３０为高感（ＨＳ）。
１．３　抗病基因检测

利用ＤＮＡ提取试剂盒提取大白菜叶片的基因
组ＤＮＡ，每个品种选取１５株催芽３ｄ后的子叶提取
基因组ＤＮＡ。试剂盒购自天根生化科技（北京）有
限公司，ＰＣＲ反应所用试剂均购自该公司。

ＰＣＲ反应总体积为２５μＬ：１０×ｂｕｆｆｅｒ、ｄＮＴＰ各
２．５μＬ，ｒ－Ｔａｑ酶 ０．５μＬ，上游引物和下游引物各
１μＬ，ＤＮＡ模板２μＬ，ｄｄＨ２Ｏ补齐至２５μＬ。ＰＣＲ反
应程序、凝胶电泳参考已发表过的结果［１５，１６，２５，２６］，无

菌水作为阴性对照进行 ＰＣＲ扩增和凝胶电泳。抗
根肿病位点 Ｃｒｒ１、Ｃｒｒ２、Ｃｒｒ３、ＣＲａ、ＣＲｂ、ＣＲｃ、ＣＲｋ分
子标记引物及其序列见表３。

４３５ 中国油料作物学报　２０１７，３９（４）



表３　大白菜抗根肿病基因的引物序列
Ｔａｂｌｅ３　ＬｉｓｔｏｆｐｒｉｍｅｒｓｕｓｅｄｆｏｒｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆｃｌｕｂｒｏｏｔｒｅｓｉｓｔａｎｔｇｅｎｅｓｉｎＣｈｉｎｅｓｅｃａｂｂａｇｅｓ

位点
Ｌｏｃｉ

引物名称
Ｐｒｉｍｅｒｎａｍｅ

序列（５′－３′）
Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

目的片段大小／ｂｐ
Ｐｒｏｄｕｃｔｓｉｚｅ

参考文献
Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

Ｃｒｒ１ ＢＲＭＳ－０８８－ＦＷ ＴＡＴＣＧＧＴＡＣＴＧＡＴＴＣＧＣＴＣＴＴＣＡＡＣ Ｒ２６３／Ｓ２３３ ［１５］
ＢＲＭＳ－０８８－ＲＶ ＡＴＣＧＧＴＴＧＴＴＡＴＴＴＧＡＧＡＧＣＡＧＡＴＴ

Ｃｒｒ２ ＢＲＭＳ－０９６－ＦＷ ＡＧＴＣＧＡＧＡＴＣＴＣＧＴＴＣＧＴＧＴＣＴＣＣＣ Ｒ２２０／Ｓ１８９ ［１５］
ＢＲＭＳ－０９６－ＲＶ ＴＧＡＡＧＡＡＧＧＡＴＴＧＡＡＧＣＴＧＴＴＧＴＴＧ

Ｃｒｒ３ ＯＰＣ１１－２Ｆ ＧＴＡＡＣＴＴＧＧＴＡＣＡＧＡＡＣＡＧＣＡＴＡＧ Ｒ１３００／Ｓ１０００ ［１６］
ＯＰＣ１１－２Ｒ ＡＣＴＴＧＴＣＴＡＡＴＧＡＡＴＧＡＴＧＡＴＧＧ

ＣＲａ ＳＣ２９３０－Ｔ－ＦＷ ＴＡＧＡＣＣＴＴＴＴＴＴＴＴＧＴＣＴＴＴＴＴＴＴＴＴＡＣ Ｒ８００ ［２５］
ＳＣ２９３０－Ｑ－ＦＷ
ＳＣ２９３０－ＲＶ

ＣＡＧＡＣＴＡＧＡＣＴＴＴＴＴＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡ
ＣＴＡＡＧＧＣＣＡＴＡＧＡＡＡＴＣＡＧＧＴＣ Ｓ８００

ＣＲｂ ＫＢｒＨ１２９Ｊ１８Ｒ－ＦＷ ＡＧＡＧＣＡＧＡＧＴＧＡＡＡＣＣＡＧＡＡＣＴ Ｒ２５４／Ｓ１９４ ［２６］
ＫＢｒＨ１２９Ｊ１８Ｒ－ＲＶ ＧＴＴＴＣＡＧＴＴＣＡＧＴＣＡＧＧＴＴＴＴＴＧＣＡＧ

ＣＲｃ Ｂ５０－Ｃ９－ＦＷ ＧＡＴＴＣＡＡＴＧＣＡＴＴＴＣＴＣＴＣＧＡＴ Ｒ８００ ［２５］
Ｂ５０－６Ｒ－ＦＷ ＡＡＴＧＣＡＴＴＴＴＣＧＣＴＣＡＡＣＣ Ｓ８００
Ｂ５０－ＲＶ ＣＧＴＡＴＴＡＴＡＴＣＴＣＴＴＴＣＴＣＣＡＴＣＣＣ

ＣＲｋ ＨＣ６８８－４－ＦＷ ＴＣＴＣＴＧＴＡＴＴＧＣＧＴＴＧＡＣＴＧ ［２５］
ＨＣ６８８－６－ＲＶ ＡＴＡＴＧＴＴＧＡＡＧＣＣＴＡＴＧＴＣＴ Ｒ１０００
ＨＣ６８８－７－ＲＶ ＡＡＡＴＡＴＡＴＧＴＧＡＡＧＴＣＴＴＡＴＧＡＴＣ Ｓ１０００

２　结果与分析
２．１　大白菜品种抗病性鉴定结果

８个菌株接种的北京新３号均发病，病情指数
均为１００，并在主根上形成大的根瘤，证实接种和培
养条件适合根肿病的发生。２８个大白菜品种中，仅
根王Ｆ１对８个地方的菌源都表现感病，其余２７个
品种均对测试的根肿菌表现出一定程度的抗性，其

中１０个品种对所有菌源都表现抗病甚至免疫，即
ＣＲ春福、ＣＲ春丽、楚天 ＣＲ高冷地、春福黄、德高
ＣＲ１１７、改良新观春、金圣、玲珑黄５１５、荣耀和亚非
四号。１２个品种只对一个地方菌源感病，其中福春
等９个品种只对采自湖北恩施地区菌源感病，宝根
王和春鸣只对安徽休宁地区菌源感病，怀春只对黑

龙江哈尔滨地区菌源感病。ＣＲ－黄心 Ｆ１对湖北枝

江、黑龙江哈尔滨、黄山休宁三个地方菌源感病，德

高ＣＲ９５对枝江、青岛、恩施三个地方菌源感病。根
白金则对枝江、唐山、哈尔滨、休宁等四个地方菌源

表现感病（表４）。
从病原的致病力强弱来看，四川德阳和河南南

阳采集的病菌致病力较差，其中南阳的菌源只对根

王Ｆ１强致病，德阳的菌株仅能引起根王Ｆ１和ＣＲ－
启航的少量发病。致病力最强的菌株为恩施采集的

病原菌，可引起１２个大白菜品种发病；其次为休宁
的菌源１３号小种。同为４号小种的枝江和青岛的
病原菌，对供试的不同抗根肿病白菜品种的致病情

况基本相似，但对个别品种的致病力仍存在一定差

异。比如，枝江的菌源对根白金的致病力较强（发

病率为３６．４％），而青岛的菌源对根白金则不致病
（发病率为０）。

表４　大白菜品种室内接种抗病反应
Ｔａｂｌｅ４　ＲｅｓｉｓｔａｎｔｒｅａｃｔｉｏｎｏｆＣｈｉｎｅｓｅｃａｂｂａｇｅｓｉｎｏｃｕｌａｔｅｄｗｉｔｈＰ．ｂｒａｓｓｉｃａｅｉｎｇｒｅｅｎｈｏｕｓｅ

编号
Ｎｕｍｂｅｒ

品种名
Ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

品种抗性 Ｃｕｌｔｉｖａｒｓｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
枝江
Ｚｈｉｊｉａｎｇ

青岛
Ｑｉｎｇｄａｏ

唐山
Ｔａｎｇｓｈａｎ

哈尔滨
Ｈａｒｂｉｎ

恩施
Ｅｎｓｈｉ

休宁
Ｘｉｕｎｉｎｇ

德阳
Ｄｅｙａｎｇ

南阳
Ｎａｎｙａｎｇ

１ ＣＲ春福 ＣＲＣｈｕｎｆｕ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ
２ ＣＲ春丽 ＣＲＣｈｕｎｌｉ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ
３ 宝根王 Ｂａｏｇｅｎｗａｎｇ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ＬＳ Ｒ Ｒ
４ 怀春 Ｈｕａｉｃｈｕｎ Ｒ Ｒ Ｒ ＬＳ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ
５ 玲珑黄５１５Ｌｉｎｇｌｏｎｇｈｕａｎｇ５１５ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ
６ 余庆 Ｙｕｑｉｎｇ Ｒ Ｒ Ｒ ＨＳ Ｒ ＨＳ Ｒ Ｒ
７ 福春 Ｆｕｃｈｕｎ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ＬＳ Ｒ Ｒ Ｒ
８ 秋冠 Ｑｉｕｇｕａｎ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ＬＳ Ｒ Ｒ Ｒ
９ 春福黄 Ｃｈｕｎｆｕｈｕａｎｇ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ
１０ 维多星 Ｗｅｉｄｕｏｘｉｎｇ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ＬＳ Ｒ Ｒ Ｒ
１１ 春鸣 Ｃｈｕｎｍｉｎｇ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ＬＳ Ｒ Ｒ
１２ ＣＲ－黄心Ｆ１ＣＲ－ＨｕａｎｇｘｉｎＦ１ ＬＳ Ｒ Ｒ ＨＳ Ｒ ＬＳ Ｒ Ｒ
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续表４

编号
Ｎｕｍｂｅｒ

品种名
Ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

品种抗性 Ｃｕｌｔｉｖａｒｓｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
枝江
Ｚｈｉｊｉａｎｇ

青岛
Ｑｉｎｇｄａｏ

唐山
Ｔａｎｇｓｈａｎ

哈尔滨
Ｈａｒｂｉｎ

恩施
Ｅｎｓｈｉ

休宁
Ｘｉｕｎｉｎｇ

德阳
Ｄｅｙａｎｇ

南阳
Ｎａｎｙａｎｇ

１３ Ｔ１－１４７Ｔ１－１４７ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ＨＳ Ｒ Ｒ Ｒ
１４ 皇童 Ｈｕａｎｇｔｏｎｇ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ＨＳ Ｒ Ｒ Ｒ
１５ 金圣 Ｊｉｎｓｈｅｎｇ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ
１６ 德高ＣＲ１１７ＤｅｇａｏＣＲ１１７ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ
１７ 根王Ｆ１ＧｅｎｗａｎｇＦ１ ＨＳ ＨＳ ＨＳ ＨＳ ＨＳ ＨＳ ＬＳ ＨＳ
１８ 靓根ＣＲ１ＬｉａｎｇｇｅｎＣＲ１ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ＬＳ Ｒ Ｒ Ｒ
１９ 胜根ＣＲ１ＳｈｅｎｇｇｅｎＣＲ１ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ＬＳ Ｒ Ｒ Ｒ
２０ 荣耀 Ｒｏｎｇｙａｏ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ
２１ 德高ＣＲ９５ＤｅｇａｏＣＲ９５ ＨＳ ＬＳ Ｒ Ｒ ＬＳ Ｒ Ｒ Ｒ
２２ 亚非四号 Ｙａｆｅｉｓｉｈａｏ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ
２３ 春秋双丰 ＣｈｕｎｑｉｕＳ．Ｆ． Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ＬＳ Ｒ Ｒ Ｒ
２４ 楚天ＣＲ高冷地 ＣｈｕｔｉａｎＣＲｇａｏｌｅｎｇｄｉ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ
２５ 改良新观春 Ｇａｉｌｉａｎｇｘｉｎｇｕａｎｃｈｕｎ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ
２６ ＣＲ－启航 ＣＲ－ｑｉｈａｎｇ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ＨＳ Ｒ ＬＳ Ｒ
２７ 根白金 Ｇｅｎｂａｉｊｉｎ ＨＳ Ｒ ＨＳ ＨＳ Ｒ ＨＳ Ｒ Ｒ
２８ ＣＲ－凉春 ＣＲ－ｌｉａｎｇｃｈｕｎ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ＬＳ Ｒ Ｒ Ｒ

　　注／Ｎｏｔｅ：Ｒ抗病Ｒｅｓｉｓｔａｎｔ；ＬＳ低感Ｌｏｗｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ；ＨＳ高感Ｈｉｇｈｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ

２．２　大白菜品种抗病基因型鉴定
利用已有的７个位点的分子标记对２８个大白

菜品种进行 ＰＣＲ扩增，共检测到 Ｃｒｒ２、Ｃｒｒ３、ＣＲａ、
ＣＲｂ、ＣＲｋ五个抗病位点（图１），其中 Ｃｒｒ３仅在 ＣＲ
春福中检测到杂合抗病位点，供试的２８个品种中都
未检测到 Ｃｒｒ１和 ＣＲｃ抗病位点。检测的７个抗病
位点中，ＣＲｋ在抗病品种中普遍存在，仅根王 Ｆ１中

未检测到，这与抗性鉴定的结果相吻合（表 ３）。
ＣＲｋ抗病位点在这些抗病品种中均为杂合位点。抗
病位点ＣＲａ和ＣＲｂ也广泛存在于这些抗病品种中，
分别在２２和２３个品种中检测到，且大多为杂合位
点，仅在维多星中检测到纯合抗病位点。抗病位点

Ｃｒｒ２在１４个抗病品种中检测到，其中玲珑黄５１５、
春福黄和春秋双丰为纯合抗病位点。

注：Ｍ：分子量标准ＤＬ２０００；１～２８为品种编号；Ａ，Ｂ，Ｃ，（Ｄ，Ｅ），Ｆ，Ｇ，（Ｈ，Ｉ）分别对应的是引物ＢＲＭＳ－０８８（Ｃｒｒ１），ＢＲＭＳ－０９６（Ｃｒｒ２），ＯＰＣ１１
－２（Ｃｒｒ３），ＳＣ２９３０－Ｔ和ＳＣ２９３０－Ｑ（ＣＲａ），ＫＢｒＨ１２９Ｊ１８Ｒ（ＣＲｂ），Ｂ５０－６Ｒ（ＣＲｃ），ＨＣ６８８－６和ＨＣ６８８－７（ＣＲｋ）在不同样品中扩增结果；ＣＫ
为阴性对照

Ｎｏｔｅ：Ｍ：ＭａｒｋｅｒＤＬ２０００；１－２８：ｓａｍｐｌｅＮｏ．１ｔｏＮｏ．２８；Ａ，Ｂ，Ｃ，（Ｄ，Ｅ），Ｆ，（Ｇ，Ｈ），（Ｉ，Ｊ）：ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓｏｆＢＲＭＳ－０８８（Ｃｒｒ１），ＢＲＭＳ－
０９６（Ｃｒｒ２），ＯＰＣ１１－２（Ｃｒｒ３），ＳＣ２９３０－ＴａｎｄＳＣ２９３０－Ｑ（ＣＲａ），ＫＢｒＨ１２９Ｊ１８Ｒ（ＣＲｂ），Ｂ５０－６Ｒ（ＣＲｃ），ＨＣ６８８－６ａｎｄＨＣ６８８－７（ＣＲｋ）
ｐｒｉｍｅｒｓｏｎＮｏ．１ｔｏＮｏ．２８ｓａｍｐｌｅｓｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ；ＣＫ：ｎｅｇａｔｉｖｅｃｏｎｔｒｏｌ

图１　不同抗病基因在２８个大白菜品种中的扩增结果
Ｆｉｇ．１　Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｒｅｓｉｓｔａｎｔｇｅｎｅｓｉｎ２８Ｃｈｉｎｅｓｅｃａｂｂａｇｅｃｕｌｔｉｖａｒｓ

６３５ 中国油料作物学报　２０１７，３９（４）



　　不同品种抗病位点数量存在较大差异。ＣＲ春
福等１４个大白菜品种含有４个抗病位点，余庆等６
个大白菜品种含有３个抗病位点，德高 ＣＲ９５、改良

新观春含有两个抗病位点，德高 ＣＲ１１７等３个品种
只含有ＣＲｋ杂合抗病位点，根王 Ｆ１中未检测到抗
病位点（表５）。

表５　２８个大白菜品种分子标记鉴定
Ｔａｂｌｅ５　Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓｏｆｍａｒｋｅｒｓｉｎ２８Ｃｈｉｎｅｓｅｃａｂｂａｇｅｓ

编号 Ｃｏｄｅ 品种名称 Ｃｕｌｔｉｖａｒ Ｃｒｒ１ Ｃｒｒ２ Ｃｒｒ３ ＣＲａ ＣＲｂ ＣＲｃ ＣＲｋ
１ ＣＲ春福 ＣＲＣｈｕｎｆｕ － － ± － ± － ±
２ ＣＲ春丽 ＣＲＣｈｕｎｌｉ － ± － ± ± － ±
３ 宝根王 Ｂａｏｇｅｎｗａｎｇ － ± － ± ± － ±
４ 怀春 Ｈｕａｉｃｈｕｎ － ± － ± ± － ±
５ 玲珑黄５１５Ｌｉｎｇｌｏｎｇｈｕａｎｇ５１５ － ＋ － ± ± － ±
６ 余庆 Ｙｕｑｉｎｇ － － － ± ± － ±
７ 福春 Ｆｕｃｈｕｎ － ± － ± ± － ±
８ 秋冠 Ｑｉｕｇｕａｎ － － － ± ± － ±
９ 春福黄 Ｃｈｕｎｆｕｈｕａｎｇ ／ ＋ － ± ± － ±
１０ 维多星 Ｗｅｉｄｕｏｘｉｎｇ － － － ＋ ＋ － ±
１１ 春鸣 Ｃｈｕｎｍｉｎｇ － ± － ± ± － ±
１２ ＣＲ－黄心Ｆ１ＣＲ－ＨｕａｎｇｘｉｎＦ１ － ± － ± ± － ±
１３ Ｔ１－１４７Ｔ１－１４７ － － － ± ± － ±
１４ 皇童 Ｈｕａｎｇｔｏｎｇ － － － ± ± － ±
１５ 金圣 Ｊｉｎｓｈｅｎｇ － ± － ± ± － ±
１６ 德高ＣＲ１１７ＤｅｇａｏＣＲ１１７ － － － － － － ±
１７ 根王Ｆ１ＧｅｎｗａｎｇＦ１ － － － － － － －
１８ 靓根ＣＲ１ＬｉａｎｇｇｅｎＣＲ１ － ± － ± ± － ±
１９ 胜根ＣＲ１ＳｈｅｎｇｇｅｎＣＲ１ － ± － ± ± － ±
２０ 荣耀 Ｒｏｎｇｙａｏ － － － － － － ±
２１ 德高ＣＲ９５ＤｅｇａｏＣＲ９５ － ± － － － － ±
２２ 亚非四号 Ｙａｆｅｉｓｉｈａｏ － － － ± ± － ±
２３ 春秋双丰 ＣｈｕｎｑｉｕＳ．Ｆ． － ＋ － ± ± － ±
２４楚天ＣＲ高冷地 ＣｈｕｔｉａｎＣＲｇａｏｌｅｎｇｄｉ － － － ± ± － ±
２５ 改良新观春 Ｇａｉｌｉａｎｇｘｉｎｇｕａｎｃｈｕｎ － － － － ± － ±
２６ ＣＲ－启航 ＣＲ－ｑｉｈａｎｇ － － － ± ± － ±
２７ 根白金 Ｇｅｎｂａｉｊｉｎ ／ － － － － － ±
２８ ＣＲ－凉春 ＣＲ－Ｌｉａｎｇｃｈｕｎ － ± － ± ± － ±

　　注：“＋”表示纯合抗病位点；“－”表示纯合感病位点；“±”表示杂合抗病位点；“／”表示未检测到位点

　　Ｎｏｔｅ：“＋”ｍｅａｎｓｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓｒｅｓｉｓｔａｎｔｓｉｔｅ；“－“ｍｅａｎｓｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅｓｉｔｅ；“±“ｍｅａｎｓｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｕｓｒｅｓｉｓｔａｎｔｓｉｔｅ；“／”ｍｅａｎｓｎｏｓｉｔｅ

３　讨论
在明确各地根肿菌小种类型的基础上开展抗病

材料对不同小种的抗性和抗病位点的鉴定工作，有

助于抗病品种的合理布局，同时提高抗病育种的针

对性。本研究以已知的２，４和１３号小种以及未知
类型的小种对供试的２８个大白菜品种在室内重复
接种鉴定发现，绝大多数品种对部分地区根肿菌都

表现出抗病性，其中１０个品种对供试的８个菌源都
表现抗性，只有少数品种对多个地方菌源感病，这一

结果表明，生产上所使用的大白菜品种对根肿菌还

是具有一定抗性，抗性较好的１０个品种可以用于后
续甘白杂交培育抗病甘蓝型油菜品种。从接种的菌

源上看，湖北枝江、山东青岛为 ４号小种，Ｗｉｌｌｉａｍｓ
鉴别系统的４号小种在我国分布最广，是我国根肿
菌的优势小种［４］，也是致病力最强的小种，对 Ｗｉｌ

ｌｉａｍｓ系统的４个鉴别寄主均致病。抗性鉴定结果
显示，对枝江、青岛地区的４号小种感病的品种只有
４个和２个，表明目前我国可种植的抗病白菜品种
相对丰富。但根肿菌小种的变异大，很多地方存在

多个小种，比如恩施的同一块田中就发现有４、７、１０
三个小种［２７］。长期种植单一抗性的品种容易导致

抗性丧失。因此，监测根肿菌小种类型的变化是一

项需要长期坚持的重要工作。本研究中河南南阳等

４个地区菌源的小种类型尚不清楚，但抗性鉴定结
果表明，不同菌株对同一个大白菜品种的致病力不

一致，例如ＣＲ－启航对唐山、南阳两地菌株表现抗
病，但是对恩施、德阳两地菌株则分别表现高感和低

感，表明这些地区的菌株致病型不一致。进一步开

展这些未知菌源的小种鉴定，为在小种水平上探讨

不同根肿菌对不同抗病位点的白菜品种的致病性奠

定基础。

７３５曾令益等：２８个大白菜品种对根肿菌不同菌株的抗性反应及抗病基因位点检测



抗病位点 ＣＲａ和 ＣＲｂ均被定位于 Ａ０３染色体
上，研究证明它们可能是等位基因或者紧密连锁的

两个抗病位点［２６，２８］。本研究发现，在 ＣＲ春福和改
良新冠春中只检测到 ＣＲｂ而未检测到 ＣＲａ。采用
同样的分子标记，杨征等［２９］也发现这两个位点在不

同材料中的检测结果并不完全一致，表明 ＣＲａ和
ＣＲｂ可能是紧密连锁的两个抗病位点。Ｓａｋａｍｏｔｏ等
人研究发现，ＣＲｋ与Ｃｒｒ３是定位在Ａ０３染色体上很
近的两个独立的抗病位点［１９］，遗传距离为７ｃＭ。在
本研究中这两个基因位点差异很大，前者在２７个抗
病材料中都可以检测到，而后者仅在 ＣＲ春福中存
在。ＣＲａ是从 ＥＣＤ鉴别系统的鉴别寄主 ＥＣＤ０２中
定位，对 Ｗｉｌｌｉａｍｓ系统的２号小种抗病［１８］；ＣＲｂ是
从抗病材料ＣＲＳｈｉｎｋｉ中定位，对Ｗｉｌｌｉａｍｓ系统的４
号小种抗病［６］。本研究中，含有ＣＲａ抗病位点的品
种余庆和怀春，对来自哈尔滨的２号小种仍然感病，
这可能是由于哈尔滨的菌源中还混杂有其他类型的

小种。

本研究发现，同为 Ｗｉｌｌｉａｍｓ鉴别系统４号小种
的两个病原，分别接种这些抗病品种，二者的致病力

仍然存在一定差异（表４）。Ｗｉｌｌｉａｍｓ鉴别系统的局
限性已有相关报道［１０，１１］。根据基因对基因假

说［１２］，单抗病基因的一套鉴别品种具有最高的鉴别

能力。本研究以从市面购买的２８个大白菜品种为
研究对象，通过已发表的标记对除微效基因位点

Ｃｒｒ４以外的７个研究报道较多的抗病位点进行鉴
定，发现大多数白菜品种中只检测到 ＣＲａ、ＣＲｂ、ＣＲｋ
三个抗病位点，Ｃｒｒ２抗病位点只有少部分品种中含
有，Ｃｒｒ３的抗病位点仅存在于ＣＲ春福中，另外所有
供试的２８个大白菜品种中都没能检测到 Ｃｒｒ１、ＣＲｃ
抗病位点，这两个抗病位点分别在芜菁 Ｇ００４［１９］和
芜菁ＥＣＤ０４［１５］上定位。因此，在构建已有抗病位点
的近等基因系的同时，需要进一步扩大资源搜集面，

整合更多资源，创建一套精度更高、方便实用的近等

基因系生理小种鉴别寄主系统。

分子标记检测结果从理论上揭示品种抗病的原

因，含有较多抗病位点的品种理论上而言会对多个

小种表现抗性，对某一个小种的抗性也会更

强［２４，３０］。本研究多数材料抗性符合这一规律，即品

种的抗病性与其含有的抗病位点数量正相关。２８
个品种中有Ｃｒｒ２、ＣＲａ、ＣＲｂ和ＣＲｋ四个抗病位点的
品种共１３个，其中ＣＲ－春丽等４个品种对供试的
８个地点的菌株均表现出抗性，怀春等８个品种只
对某一个地方的菌表现出低感。本研究中，未检测

到抗病位点的根王 Ｆ１对所有菌源都感病。有趣的

是，ＣＲ－黄心 Ｆ１含有 ４个杂合抗病位点，却对枝
江、哈尔滨、休宁三个地方的菌感病，而德高 ＣＲ１１７
和荣耀只检测到ＣＲｋ一个抗病位点，但对所有地方
的菌都表现出抗性，这一现象前人并无报道。我们

推测出现这种现象的可能原因是由于只检测了已知

的７个抗病位点，在抗多个根肿菌菌株的白菜品种
中可能还含有其他未检测或未知的抗病位点亦或位

点之间的互作关系尚待明确。因此抗病位点的挖掘

及功能研究有待深入。本研究还发现，纯合抗病位

点与杂合抗病位点表现出的抗性不完全一致，比如

维多星含有纯合ＣＲａ和ＣＲｂ抗病位点，与含有杂合
ＣＲａ和ＣＲｂ抗病位点的秋冠抗性一致，但与同样含
有杂合ＣＲａ和ＣＲｂ抗病位点的皇童抗性不同，前者
对恩施菌源感病，后者高抗恩施菌源。

研究发现ＣＲ基因和根肿菌之间是菌株特异性
互作［２１］，在后期的研究工作中，我们有必要开展不

同根肿菌菌株的小种类型鉴定和抗病品种中其他抗

病基因的分子标记鉴定，进一步明确 ＣＲ基因和根
肿菌小种之间的对应关系，为采用多基因聚合育种

培育抗根肿病油菜和创建单抗病基因的根肿菌小种

鉴别系统奠定理论基础。
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９３５曾令益等：２８个大白菜品种对根肿菌不同菌株的抗性反应及抗病基因位点检测


