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　　摘要：利用抗、感矮化病毒病的花生品种ＩＣＧＶ８６６９９和远杂９１０２为亲本配制杂交组合，构建重组近交系群体
（ＲＩＬ），采用ＳＳＲ技术和ＢＳＡ分析方法，结合Ｆ６各个家系接种病毒后 ＥＬＩＳＡ的鉴定结果，得到１个与花生矮化病
毒病抗性连锁的分子标记ＸＹ３８。此标记与抗性基因间的遗传距离为７．５ｃＭ，具有作为抗性育种辅助选择技术的
潜力。
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　　花生矮化病毒病（ｐｅａｎｕｔｓｔｕｎｔｖｉｒｕｓ，ＰＳＶ）是一
种重要的植物病害，从２０世纪７０年代以来一直在
花生上流行和危害［１］，严重制约着我国北方产区花

生生产的发展。ＰＳＶ在自然条件下可侵染花生、大
豆、菜豆、刺槐、烟草、豌豆及三叶草等豆科牧

草［２～４］。花生植株早期感染ＰＳＶ可减产４０％以上，
而且荚果变小、畸形，严重影响花生的产量和品质。

花生矮化病毒能通过种子传播，在田间由蚜虫传播，

引起流行危害，化学和栽培防治措施都较为困

难［５］。因此培育和选用抗病花生品种是控制病毒

病发生和流行最为经济有效的措施。栽培花生中尚

未发现花生矮化病毒病的抗性资源［６］，而野生花生

资源中存在高抗材料［７］，通过远缘杂交可以将野生

花生的矮化病毒病抗性转移到栽培花生中。病毒病

抗性需要在温网室条件下进行人工辅助接种鉴定，

费工费力，而分子标记辅助育种为矮化病毒病抗性

转移提供了便捷的检测手段。

植物育种中分子标记辅助选择是通过分析与目

标基因紧密连锁的分子标记来判断目标基因是否存

在。早期学者通过ＲＦＬＰ和ＲＡＦＤ标记开展了花生
目标基因的研究，但由于花生栽培种中缺乏多态

性［８，９］，相关的研究少有进展。尽管利用ＡＦＬＰ等技
术可在花生栽培种资源中检测出较丰富的多态

性［１０～１２］，但技术难度较大。ＳＳＲ分子标记能在花生
栽培种中检测出丰富的遗传多态性且操作简

便［１３～１５］，因此这一类型标记在花生遗传变异检测、

遗传图谱构建和分子标记辅助育种等方面具有广泛

的应用前景。本研究利用已获得的抗矮化病毒病的

种间杂种后代与感病品种杂交构建重组近交系群体

（ＲＩＬ）进行花生抗矮化病毒病分子标记研究，获得
与ＰＳＶ抗性相关的分子标记，为花生矮化病毒病抗
性材料的选育提供便捷的手段。



１　材料与方法
１．１　材料

重组近交系群体（ｒｅｃｏｍｂｉｎｅｄｉｎｂｒｅｅｄｉｎｇｌｉｎｅｓ，
ＲＩＬｓ）构建的亲本：选用引自国际半干旱研究所（ＩＣ
ＲＩＳＡＴ）的ＩＣＧＶ８６６９９为父本，河南省农业科学院培
育的栽培花生品种远杂 ９１０２为母本。抗病亲本
ＩＣＧＶ８６６９９是ＩＣＲＩＳＡＴ通过系统选择方法从远缘杂
交品系ＣＳ２９中选育的抗 ＰＳＶ花生品种，ＣＳ２９来源
于美国北卡州通过复合杂交（Ａｒａｃｈｉｓｂａｔｉｚｏｃｏｉ×
Ａｒａｃｈｉｄｉｓｄｕｒａｎｉｓｅｓ）×ＮＣ－２的后代，含有花生区组
两个二倍体野生种的亲缘，Ａ．ｄｕｒａｎｉｓｅｓ对花生矮化
病毒病表现免疫［１６］。感病亲本远杂９１０２是河南省
农业科学院选育的早熟高油珍珠豆型花生品种，高

感花生矮化病毒病。两亲本的种子均由中国农业科

学院油料作物研究所花生种质资源课题组提供。

重组近交系群体的构建：以远杂９１０２为母本、
ＩＣＧＶ８６６９９为父本配制杂交组合，Ｆ２按单株收获并
于下季种植成Ｆ３株行，在 Ｆ３株行中随机收取１株
种植成Ｆ４，以此类推。Ｆ６各家系按单株混合收获组
成重组近交系群体（ＲＩＬ）。

ＳＳＲ引物为国际半干旱研究所（ＩＣＲＩＳＡＴ）生物
技术实验室、美国亚拉巴马州 Ｔｕｓｋｅｇｅｅ大学提供的
ＳＳＲ序列（２５４对），来自印度的引物命名为：数字 －
字母－数字，来自美国的引物命名为：ＰＭ－数字，以
及本课题开发的ＥＳＴ－ＳＳＲ引物（９９对）命名为 ＸＹ
－数字［１７］，分别由上海生工公司和北京奥科公司合

成。由于其他实验室的２５４对 ＳＳＲ引物尚未正式
发表，应引物开发者要求本文未列出引物的详细序

列。

１．２　方法
１．２．１　花生基因组ＤＮＡ的提取方法与纯化　采用
ＣＴＡＢ－酚／氯仿法提取供试花生品种（或家系）的
基因组ＤＮＡ，紫外分光光度计测定浓度及纯度，１％
琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ质量，最后统一调整
ＤＮＡ浓度至５０～１００ｎｇ／μＬ。
１．２．２　花生矮化病毒病的抗性鉴定　采用汁液摩
擦接种法［１８］：将干燥保存的ＰＳＶ带毒叶片接种３～
４叶期的花生植株叶片。待植株症状出现后取新鲜
的病毒叶片加入接种缓冲液［０．２ｍｏｌ／ＬＰＢＳ，每
１００ｍＬ含６１．０ｍＬ０．２ｍｏｌ／ＬＮａ２ＨＰＯ４、３９．０ｍＬ０．２
ｍｏｌ／ＬＮａＨ２ＰＯ４（ｐＨ７．０）、０．０５％ β－巯基乙醇］研

磨，接种缓冲液与病毒叶片的比例为 １０∶１。研磨
后，在待接种植物叶片上喷洒金刚砂，用手指蘸取病

毒汁液轻轻摩擦植物叶片上表面，接种后用清水冲

洗接种叶片，５ｄ后重复接种一次。接种一周后，每
周采集上部幼嫩叶片进行 ＥＬＩＳＡ检测，统计４周的
ＥＬＩＳＡ结果，抗感标准为：ＥＬＩＳＡ值为阴性对照（抗
病亲本ＩＣＧＶ８６６９９）１．５倍以下为抗病，大于１．５倍
为感病。

１．２．３　极端抗病材料与极端感病材料的选取　根
据ＲＩＬ群体对ＰＳＶ的 ＥＬＩＳＡ检测结果，从中选取４
株极端抗病单株和４株极端感病单株。
１．２．４　ＳＳＲ分析及数据处理　ＳＳＲ反应体系及程
序：ＰＣＲ反应体系包括１μＬ１０×ｂｕｆｆｅｒ，０．１μＬｄＮＴＰ
（２５ｍｍｏｌ／Ｌ），０．６μＬＭｇＣｌ２，ＳＳＲ正向和反向引物各
０．５μＬ，５０～１００ｎｇＤＮＡ模板和０．１μＬＴａｑＤＮＡ聚
合酶，加超纯水补至１０μＬ。反应程序为：９４℃５ｍｉｎ，
３ｃｙｃｌｅｓ（９４℃３０ｓ，５５℃３０ｓ，７２℃１．５ｍｉｎ），３ｃｙｃｌｅｓ
（９４℃３０ｓ，５３℃３０ｓ，７２℃１．５ｍｉｎ），３０ｃｙｃｌｅｓ（９４℃
３０ｓ，５１℃３０ｓ，７２℃１ｍｉｎ），７２℃７ｍｉｎ，４℃保持。ＰＣＲ
产物利用６％非变性聚丙烯酰胺胶在１００Ｗ恒功率
下电泳１．５ｈ。电泳完成后，以蒸馏水清洗，硝酸银
染色２０ｍｉｎ，染色完成、蒸馏水漂洗１０ｓ后，立即放入
显影液中显影直到清楚条带出现，停止显影，凝胶结

果扫描或照相供分析。

根据各引物预测的片段大小对 ＰＣＲ扩增结果
进行统计，抗病品种 ＩＣＧＶ８６６９９与感病品种远杂
９１０２为对照，与抗病材料相同记为“１”，与感病材料
相同的则记为“０”，建立各个 ＳＳＲ引物在所分析的
ＲＩＬ群体中扩增片段的分布表（０～１表），存入 Ｍｉ
ｃｒｏｓｏｆｔＡｃｃｅｓｓ数据库中。

２　结果与分析

２．１　花生亲本及ＲＩＬ群体对矮化病毒病抗性鉴定
亲本ＩＣＧＶ８６６９９和远杂９１０２人工接种 ＰＳＶ后

表现不同，抗病材料 ＩＣＧＶ８６６９９叶片无症状，感病
材料远杂９１０２叶片上出现典型的 ＰＳＶ褪绿花叶。
对该组合ＲＩＬ群体的９４个家系接种后根据症状结
合每周对叶片进行ＥＬＩＳＡ检测，发现群体中４０个家
系与ＩＣＧＶ８６６９９的 ＥＬＩＳＡ数值相同，为抗病材料，
有５４个家系与远杂９１０２的 ＥＬＩＳＡ数值相近，为感
病材料（表１）。
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表１　接种条件下ＲＩＬ群体的ＥＬＩＳＡ检测结果
Ｔａｂｌｅ１　ＥＬＩＳＡｒｅｓｕｌｔｉｎＲＩＬｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｆｔｅｒａｒｔｉｆｉｃｉａｌｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎ

材料编号
Ｅｎｔｒｙ

平均值
（ＯＤ４０５）Ａｖｅｒａｇｅ

抗、感性
ＲｅａｃｔｉｏｎｔｏＰＳＶ

材料编号
Ｅｎｔｒｙ

平均值
（ＯＤ４０５）Ａｖｅｒａｇｅ

抗、感性
ＲｅａｃｔｉｏｎｔｏＰＳＶ

材料编号
Ｅｎｔｒｙ

平均值
（ＯＤ４０５）Ａｖｅｒａｇｅ

抗、感性
ＲｅａｃｔｉｏｎｔｏＰＳＶ

１ ２．２８３ Ｓ ５２ １．８１２ Ｒ ９８ ２．０５４ Ｓ
２ １．９８７ Ｓ ５３ ２．０８１ Ｓ ９９ １．７１３ Ｒ
３ １．６５５ Ｒ ５４ ２．７７２ Ｓ １００ １．８９７ Ｓ
９ ０．８９４ Ｒ ５５ １．９７８ Ｓ １０１ ２．２５５ Ｓ
１１ ２．３０６ Ｓ ５６ ２．４０５ Ｓ １０２ ２．２５７ Ｓ
１２ ０．７６１ Ｒ ５７ ２．４０５ Ｓ １０３ ２．１５９ Ｓ
１３ １．７７５ Ｒ ５８ ２．２２０ Ｓ １０４ ２．０４４ Ｓ
１４ １．９１９ Ｓ ５９ ３．９４２ Ｓ １０５ １．７６２ Ｒ
１７ １．５７８ Ｒ ６１ ４．９０７ Ｓ １０６ １．３５２ Ｒ
２４ １．５１９ Ｒ ６５ ２．４４６ Ｓ １０７ １．９７２ Ｓ
２６ ２．３８１ Ｓ ６６ ２．０３６ Ｓ １０８ １．２２７ Ｒ
２７ ０．９５３ Ｒ ６７ １．９９６ Ｓ １０９ １．９４０ Ｓ
２９ ２．５４４ Ｓ ６８ ２．８５１ Ｓ １１０ １．３７８ Ｒ
３０ １．８６５ Ｒ ６９ ３．１３２ Ｓ １１１ １．２９０ Ｒ
３１ ２．２３０ Ｓ ７０ １．９５２ Ｓ １１３ ２．３３７ Ｓ
３２ １．５９１ Ｒ ７１ ２．４７８ Ｓ １１５ ２．８９４ Ｓ
３３ ２．６５０ Ｓ ７２ ３．２１４ Ｓ １１６ ０．９５８ Ｒ
３４ ３．７９５ Ｓ ７３ １．９３４ Ｓ １１７ ２．４２６ Ｓ
３５ １．８１９ Ｒ ７４ １．９２８ Ｓ １１９ ２．６０１ Ｓ
３６ ２．２８４ Ｓ ７６ ２．２１６ Ｓ １２０ １．９８２ Ｓ
３８ １．２５８ Ｒ ７７ ３．７６４ Ｓ １２１ １．６９３ Ｒ
３９ ２．３６２ Ｓ ７８ ２．６９３ Ｓ １２２ ２．５３８ Ｓ
４０ １．８０３ Ｒ ８０ １．０６１ Ｒ １２４ １．５０９ Ｒ
４１ １．４９６ Ｒ ８２ １．６６０ Ｒ １２５ ０．３７８ Ｒ
４２ ２．８９４ Ｓ ８７ １．５８１ Ｒ １２６ ２．８９６ Ｓ
４３ １．７１９ Ｒ ８８ １．９０８ Ｓ １２８ １．２２１ Ｒ
４４ ２．１３１ Ｓ ８９ １．１５８ Ｒ １２９ ０．８９０ Ｒ
４５ ２．７２４ Ｓ ９０ １．８６２ Ｒ １３０ １．１１０ Ｒ
４６ １．４８９ Ｒ ９１ ２．０３６ Ｓ １３２ ２．１３２ Ｓ
４７ １．７２６ Ｒ ９３ １．５８０ Ｒ １３３ ２．８９７ Ｓ
５０ １．４９８ Ｒ ９５ １．５３４ Ｒ ＩＣＧＶ８６６９９ １．２６

５１ １．１１０ Ｒ ９６ ２．１１５ Ｓ 远杂９１０２
Ｙｕａｎｚａ９１０２ ２．２４

　　注：阳性对照：远杂９１０２；ＩＣＧＶ８６６９９：阴性对照；当ＯＤ４０５大于或等于１．５倍阴性对照值时，表明是感病（Ｓ），小于１．５倍阴性对照值则为抗
病（Ｒ）
　　Ｎｏｔｅ：Ｒ：ＲｅｓｉｓｔａｎｔｔｏＰＳＶ；Ｓ：ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅｔｏＰＳＶ；Ｙｕａｎｚａ９１０２：Ｐｏｓｉｔｉｖｅｃｏｎｔｒｏｌ（Ｓ）；ＩＣＧＶ８６６９９：Ｎｅｇａｔｉｖｅｃｏｎｔｒｏｌ（Ｒ）；Ｔｈｅｍａｔｅｒｉａｌｗａｓｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ
ａｓＲｗｈｅｎＯＤ４０５ｖａｌｕｅｗａｓｌｅｓｓｔｈａｎ１．５ｆｏｌｄｓｏｆｎｅｇａｔｉｖｅｃｏｎｔｒｏｌ，ｏｔｈｅｒｗｉｓｅ，ｉｔｗａｓｃｌａｓｓｉｆｉｅｄａｓＳ

２．２　亲本间差异ＳＳＲ引物筛选

本实验共用３５３对 ＳＳＲ引物对 ＩＣＧＶ８６６９９和

远杂９１０２两亲本基因组ＤＮＡ进行预扩增来筛选多

态性引物。结果表明，在３５３对ＳＳＲ引物中有５６对

引物在亲本材料扩增出有差异的条带，多态性引物

占１５．８％（其中部分引物对抗感亲本扩增差异条带

见图１），平均每条多态性引物产生１～３条差异条

带，５６对多态性引物中共检测到差异条带８９个，大

部分引物出现１～２条差异带，少数引物产生３条差

异带，极少数引物产生３条以上的差异带。其中本

课题组开发的 ＥＳＴ－ＳＳＲ的９９对引物中，有１２对

引物扩增出多态性条带，多态性引物占１２．１％。

注：Ｒ：ＩＣＧＶ８６６９９；Ｓ：Ｙｕａｎｚａ９１０２；１和２：引物ＸＹ－６；
３和４：引物ＸＹ３８；５和６：引物ＸＹ８；７和８：引物３Ａ８

Ｎｏｔｅ：Ｒ：ＩＣＧＶ８６６９９；Ｓ：Ｙｕａｎｚａ９１０２；１ａｎｄ２：ｐｒｉｍｅｒＸＹ－６；
３ａｎｄ４：ｐｒｉｍｅｒＸＹ３８；５ａｎｄ６：ｐｒｉｍｅｒＸＹ８；７ａｎｄ８：ｐｒｉｍｅｒ３Ａ８
图１　部分ＳＳＲ引物在两亲本品种中多态性扩增片段

Ｆｉｇ．１　ＰｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｏｆｓｏｍｅＳＳＲｐｒｉｍｅｒｓ
ｂｅｔｗｅｅｎｔｗｏｐａｒｅｎｔｓ

３６５肖　洋等：花生矮化病毒病抗性ＳＳＲ标记



２．３　极端抗病和极端感病材料间差异ＳＳＲ引物筛选
利用亲本间有差异的５６对引物分别对４株极

端抗病和４株极端感病材料的 ＤＮＡ进行进一步的

ＰＣＲ扩增，结果显示，在抗病和感病样本池之间表
现差异的引物有１２对，其中 ＳＳＲ引物３Ａ８和１８Ｃ２
扩增产物电泳的扫描图片见图２。

注：１～４和９～１２为Ｆ６抗病植株；５～８和１３～１６为感病植株；３Ａ８和１８Ｃ２为两个ＳＳＲ引物
Ｎｏｔｅ：１，２，３，４ａｎｄ９，１０，１１，１２ｗｅｒｅＦ６ｒｅｓｉｓｔａｎｔｐｌａｎｔｓ；５，６，７，８ａｎｄ１３，１４，１５，１６ｗｅｒｅＦ６ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅｐｌａｎｔｓ；

３Ａ８ａｎｄ１８Ｃ２ｗｅｒｅｔｗｏＳＳＲｐｒｉｍｅｒｓ
图２　筛选显示抗病和感病植株间有差异的ＳＳＲ引物

Ｆｉｇ．２　ＳＳＲｓｃｒｅｅｎｉｎｇｏｆｐｒｉｍｅｒ３Ａ８ａｎｄ１８Ｃ２ｓｈｏｗｅｄｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｒｅｓｉｓｔａｎｔａｎｄｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅｐｌａｎｔｓ

２．４　与ＰＳＶ抗性相关的ＳＳＲ分子标记的获得
利用显示有差异的 １２对引物对 ＲＩＬ群体（９４

个家系）ＤＮＡ进行ＰＣＲ扩增。１２对引物在群体抗、
感家系中都扩增到差异的条带（表２）。在这１２对
ＳＳＲ引物中，ＥＳＴ－ＳＳＲ引物 ＸＹ－３８在４８个家系
扩增出分子量为１５０ｂｐ左右的条带，４６个家系中扩
增出 １７０ｂｐ的条带（图 ３显示部分结果）。利用
ＥＬＩＳＡ检测得到的４０个抗病家系中３８个家系扩增
出１５０ｂｐ的条带，２个家系未扩增出特异条带；５４个

感病家系中，４９个得到１７０ｂｐ的条带，５个未扩增到
特异条带（表２）。ＸＹ－３８ＰＣＲ扩增条带差异结果
与ＥＬＩＳＡ检测的抗、感结果相符，这对引物的扩增
产物能明显区分抗、感 ＰＳＶ的家系，表明其扩增产
物可能与花生矮化病毒病抗性相关。

根据 ＸＹ－３８对 ９４个家系扩增结果，结合
ＥＬＩＳＡ检测得到的抗感家系结果，经过两点测验，标
记ＸＹ３８与花生矮化病毒病抗性的交换值为７．４％，
换算成遗传距离为７．５ｃＭ（表３）。

注：Ｒ：抗病亲本ＩＣＧＶ８６６９９；Ｓ：感病亲本远杂９１０２；１～２７：不同的Ｆ６单株
Ｎｏｔｅ：Ｒ：ｒｅｓｉｓｔａｎｔｐａｒｅｎｔＩＣＧＶ８６６９９；Ｓ：ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅｐａｒｅｎｔＹｕａｎｚａ９１０２；１～２７：ｄｉｆｆｅｒｅｎｔＦ６ｌｉｎｅｓ

图３　引物ＸＹ３８在部分ＲＩＬ群体家系中扩增情况
Ｆｉｇ．３　ＤＮＡｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇｏｆｐａｒｔｉａｌＲＩＬｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆｃｕｌｔｉｖａｒｓｄｅｔｅｃｔｅｄｂｙＳＳＲｐｒｉｍｅｒＸＹ３８

表２　１２对引物在ＲＩＬ群体家系中的扩增情况
Ｔａｂｌｅ２　ＤＮＡｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇｏｆＲＩＬｌｉｎｅｓｄｅｔｅｃｔｅｄｂｙ１２ＳＳＲｐｒｉｍｅｒｓ

引物
Ｐｒｉｍｅｒ

抗病家系的个数
Ｒｅｓｉｓｔａｎｔｌｉｎｅｓａｍｏｕｎｔ

扩增片段大小
ＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔ／ｂｐ

感病家系的个数
Ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅｌｉｎｅｓａｍｏｕｎｔ

扩增片段大小
ＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔ／ｂｐ

ＸＹ３８ ３８ １５０ ４９ １７０
ＸＹ８ ３６ １４０ ４５ １５０
３Ａ８ ３７ ５００ ４０ ４７０
ＰＭ４７１ ３９ ６９０ ３０ ７１０
７Ｈ９ ３０ ３７０ ４６ ４００
１７Ｆ６ ２６ ３６０ ５４ ３９０
ＰＭ３７５ ４２ ２５０ ２３ ３００
ＰＭ４８２ ４２ ２４０ ４２ ２００
１２Ｅ３ ２６ ７００ ４４ ６８０
９Ｅ８ ２６ １０００ ５２ ９００
１８Ｃ２ ２５ ２１０ ４２ １７０
１８Ａ８ ２１ ４５０ ５４ ３９０

４６５ 中国油料作物学报　２０１１，３３（６）



表３　ＲＩＬ群体对ＰＳＶ抗性与分子标记间的对应关系
Ｔａｂｌｅ３　ＲｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｅｒｓａｎｄｒｅａｃｔｉｏｎｔｏＰＳＶｉｎＲＩＬｌｉｎｅｓ

ＳＳＲ引物 ＳＳＲｐｒｉｍｅｒ ＸＹ３８
ＲＩＬ株系 ＲＩＬｌｉｎｅｓ Ｒ（１５０ｂｐ） Ｓ（１７０ｂｐ） 交换型Ｅｘｃｈａｎｇｅｔｙｐｅ
抗病 Ｒｅｓｉｓｔａｎｔｌｉｎｅｓ（Ｒ） ３８ ２ ２
感病 Ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅｌｉｎｅｓ（Ｓ） ５ ４９ ５
合计 Ｔｏｔａｌ ９４ ７
交换值 Ｅｘｃｈａｎｇｅｖａｌｕｅ／％ ７．４
遗传距离 Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ／ｃＭ ７．５

　　注：在无交叉干扰的情况下，交换值与遗传距离的换算公式为：Ｘ＝１／４ｌｎ［（１＋２ｒ）／（１－２ｒ）］，其中Ｘ表示遗传距离（ｃＭ）；ｒ表示交换值
　　Ｎｏｔｅ：ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｃａｌｃｕｌａｔｉｏｎｆｏｒｍｕｌａｗａｓＸ＝１／４ｌｎ（（１＋２ｒ）／（１－２ｒ））；Ｘ：ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ（ｃＭ）；ｒ：ｅｘｃｈａｎｇｅｖａｌｕｅ

３　讨论
分子标记辅助选择已广泛应用于作物育种中并

取得良好成效。在栽培种花生上，已经建立了抗线

虫、抗黄曲霉侵染［１９］、抗青枯病［２０］、抗叶部病

害［２１，２２］的分子标记，并应用于育种材料的抗性选

择，取得了一定的进展。迄今，国内外未见有关花生

矮化病毒病抗性分子标记研究的报道。这可能由于

花生矮化病毒病抗性种质的缺乏和抗性鉴定的难

度，限制了该病毒抗性分子标记及抗性育种的开展。

植物病毒病抗性的评价往往根据是否出现症状

或是否引起经济损失来进行的。花生矮化病毒病的

抗性评价尚未有统一的标准，尤其是从经济损失的

角度评价抗性存在较多的影响因素和较大的难度，

因此植株症状表现成为抗性衡量的重要依据。通过

人工摩擦接种花生矮化病毒后，适宜的温度条件下，

感病的植株很快表现系统花叶症状，而抗病植株则

不表现症状，不过也有一些感病植株因为外界因素

的干扰，表现为隐症。为了避免外界因素的干扰，本

研究在人工接种矮化病毒后，每周进行 ＥＬＩＳＡ检
测。植株的抗感表现依据症状表现和 ＥＬＩＳＡ结果
相结合来判定，保证了抗性鉴定的可靠性。

远缘杂种材料 ＩＣＧＶ８６６９９具有两个二倍体野
生种的血缘，来自对锈病、叶斑病、病毒病等［７，２１，２２］

具有抗性的 Ａ．ｄｕｒａｎｅｎｓｉｓ和 Ａ．ｂａｔｉｚｏｃｏｉ。侯慧敏
等［２１］、夏友霖等［２２］分别以 ＩＣＧＶ８６６９９为抗性父本
和感病母本构建的重组近交系为材料，建立了锈病

抗性和叶斑病抗性的 ＡＦＬＰ标记，并发现来自野生
种的叶部病害（锈病、叶斑病）抗性在遗传特性上与

栽培种花生明显不同。栽培花生的锈病抗性为隐性

基因控制，而 ＩＣＧＶ８６６９９的锈病抗性为显性基因控
制；栽培花生中的黑斑病抗性受多基因控制，而

ＩＣＧＶ８６６９９的 抗 性 则 受 单 基 因 控 制。因 此，
ＩＣＧＶ８６６９９作为目前发现的抗矮化病毒病四倍体种
质，无论在栽培花生品种的ＰＳＶ抗性上，还是在培育
多抗花生新品种方面，都具有重要的育种利用价值。

本研究应用ＳＳＲ标记技术结合抗性鉴定结果，
获得了与花生矮化病毒病抗性连锁的１个 ＳＳＲ标
记ＸＹ３８，该标记与抗性基因的遗传距离为７．５ｃＭ。
由于花生矮化病毒在栽培花生无抗病材料，而同样

的ＳＳＲ引物在野生花生与栽培花生得到不同的条
带，无法通过抗性的野生花生来进一步验证。ＸＹ３８
这一标记的建立，可作为花生矮化病毒抗性育种辅

助选择的一种快捷手段。关于标记与目标性状的连

锁程度，应以小于５ｃＭ为最佳距离，而本试验得到
的这个ＳＳＲ标记与花生矮化病毒抗性基因连锁的
距离为７．５ｃＭ，距离较远的原因或与引物数量太少
有关。因此还需加大引物密度，进一步筛选引物，寻

找与目标性状紧密连锁的标记。
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