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摘要：对 56 份江苏省豇豆地方种质资源进行种植，调查各豇豆资源花叶病毒病抗病性，分析了抗病性与农艺性状的关系，

并对其中的抗病资源进行了聚类分析。结果表明：56 份豇豆地方种质资源中，花叶病毒病病情指数差异较大，高抗与抗的品

种分别有 3 份和 33 份。方差分析结果表明，抗病级别与嫩荚色、成熟荚色呈显著相关，与资源所属地区、花色、粒色、粒形等性

状没有关系。相关分析结果表明，病情指数与从播种到首次采收成熟荚的时间、百粒重、单株籽粒产量的相关系数都不显著。

对 36 份抗病豇豆资源的 16 个性状进行聚类分析，可分成 3 个类群：第Ⅰ类群属于大籽粒类型，第Ⅱ类群属于小籽粒、籽粒低

产类型，第Ⅲ类群属于籽粒高产早熟类型，其中第Ⅲ类群中采集编号为 2019321015 的豇豆资源鳗鱼豇，与其他 35 份抗病资源

的不相似度、遗传差异最大，表现出籽粒产量高、早熟与抗病，是一份优异的抗病资源。
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豇豆属于豆科（Leguminosae）、蝶形花亚科

（Papilionideae）、豇豆属（Vigna L.）一年生草本植物，

学名 Vigna unguiculata（L.）Walp.，别名豆角、长豆、

黑脐豆等，起源于非洲，中国是豇豆的次级起源中心

之一 [1]。豇豆是江苏省夏秋季主要蔬菜品种之一，

一年可以种植 2~3 茬。豇豆嫩荚可口，荚肉与籽粒

营养丰富，本草纲目记载“此豆可菜、可果、可谷、备

用最好，乃豆中之上品”。豇豆对改善人们饮食，调

整种植结构等发挥着重要的作用 [2]。花叶病毒病是

豇豆的常见病害，种类较多，主要有豇豆花叶病毒、

黑眼豇豆花叶病毒、豇豆重型花叶病毒、豇豆蚜传花

叶病毒、黄瓜花叶病毒、菜豆普通花叶病毒、蚕豆萎

蔫病毒等 [3-8]，症状为花叶、局部褪绿、明脉、叶片卷

曲，严重的伴有植株矮缩与叶片畸形，影响豇豆的产

量与品质 [9]。目前防治难度较大，尚无特效的化学

药剂，因此使用抗病品种是防治该病最经济有效的

方法 [6，8，10]，而抗性种质资源的筛选是培育抗病品种

的基础。研究者通过人工接种或田间自然发病从收

集的种质资源中鉴定出不少抗病的品种（系）[6，8]，

这些品种奠定了抗病育种的基础。

2016-2018 年“第三次全国农作物种质资源普查

与收集行动”江苏省调查队历时 3 年收集了 160 份豇

豆地方种质资源，其中不少品种具有口感好、产量高、

抗病虫、耐旱、耐瘠薄等 1 个或多个优质特点。本研

究于 2019 年分两批次对这些资源进行种植鉴定，第

1 批种植的 56 份豇豆资源田间花叶病毒病发生比较

重，并且品种间差异较大。在对这些资源种植鉴定的

同时，调查了豇豆花叶病毒病的发病情况，从中筛选

出抗病的资源，探寻农艺性状与抗病性的相关性，并

把抗病资源进行聚类分析，以期选育出适宜江苏省种

植、综合性状优良的抗花叶病毒病的豇豆品种。

1　材料与方法
1.1　试验材料　试验材料来自“第三次全国农作物

种质资源普查与收集行动”江苏省调查队收集的豇

豆地方种质资源，共计 56 份，采集编号、品种名称与

采集来源地见表 1。56 份豇豆资源分别来自江苏省

的 13 个地级市的 27 个县、市、区，其中徐州市 7 份，

连云港市3份，宿迁市3份，淮安市11份，盐城市7份，

扬州市 4 份，泰州市 2 份，南通市 4 份，南京市 2 份，

镇江市 6 份，常州市 2 份，无锡市 4 份，苏州市 1 份。
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表 1　56 份豇豆地方种质资源的采集信息

采集编号 品种名称 地级市 采集编号 品种名称 地级市 采集编号 品种名称 地级市

2016321063 野豆子 盐城 2018322217 红豆 淮安 P320831019 野豇豆 淮安

2016321199 紫秋豇 常州 2018322218 豇豆 淮安 P320831032 野生黑豆 淮安

2016323004 野豇豆 淮安 2018322220 小米豆 淮安 P320921005 八月青 盐城

2017321056 墅杂豆 镇江 2018323408 花皮小豆 扬州 P320921032 黑绿豆 盐城

2017321073 九月寒 镇江 2018322021 红豆 徐州 P320921036 掐头豆角 盐城

2017323840 泗阳豇豆 宿迁 2016322683 褐皮豆 淮安 P321181006 本地小粒乌豇豆 镇江

2017323235 泰兴豇豆 泰州 2019321015 鳗鱼豇 无锡 P321182002 花缸豆 扬州

2017323015 盱眙豇豆 1 号 淮安 2019321033 黑谷豆 无锡 P321182013 大角豆 扬州

2017323022 盱眙豇豆 2 号 淮安 2019323009 红小豆 淮安 P321182015 红豇豆 扬州

2016322431 白豆 南通 2019323813 豇豆 宿迁 P321282006 黑豇豆 泰州

2018321212 丁蜀小黑豆 无锡 2016323834 本地豇豆 宿迁 P320117008 野豇豆 南京

2018321516 豇豆 苏州 2017321115 乌豇豆 镇江 P320323014 豇豆 徐州

2018322018 豇豆 徐州 2018321005 小褐饭豆 镇江 P320612001 爬豆 南通

2018322029 豇豆 徐州 2018321006 小黑饭豆 镇江 P320721015 豇豆 连云港

2018322030 红豇豆 徐州 2018322183 豆角 徐州 P320831018 红豇豆 淮安

2018322052 米豆 南通 P320116006 野生红豆 南京 P320922011 三角豆 盐城

2018322069 米豆 南通 P320282005 野黑小豆 无锡 P320923001 二豇角子 盐城

2018322158 豇豆 连云港 P320381022 兔腿豆角 徐州 P320923002 豇豆 盐城

2018322159 米豆 连云港 P320481001 乌骨豆 常州

1.2　试验方法　田间种植　2019 年在江苏省农业

科学院六合基地（118.615°E，32.482°N）种植，试验

田前茬空白，土壤肥力中等。4 月 16 日穴盘基质播

种，2 粒 / 穴，4 月 27 日移栽，行距 0.8m，株距 0.3m，

行长 2m，每个品种 8 行，生育中期搭“人”形竹架，

每小区 4 架，不设重复。

抗性鉴定　试验不防治蚜虫，田间花叶病毒病

自然发病，交叉感染。待豇豆花叶病毒病普遍发病、

病情稳定、病害特征明显后，于 6 月 14 日对各豇豆

品种进行发病调查。参照《饭豆种质资源描述规

范和数据标准》[11] 中的饭豆花叶病毒病抗性鉴定 
（表 2），调查豇豆的花叶病毒病抗性、发病级别。

表 2　花叶病毒病的抗性鉴定标准

发病
级别

症状描述
抗性
级别

病情指数

0 植株叶片正常 1 高抗（HR）
（病情指数 <2）

1 植株叶片呈现轻微花叶 3 抗（R）
（2 ≤病情指数 <10）

3 植株叶片呈现中度花叶 5 中抗（MR）
（10 ≤病情指数 <20）

5 植株叶片呈现轻微皱缩或
轻花叶皱缩

7 感（S）
（20 ≤病情指数 <50）

7 植株叶片呈现明显花叶，
或皱缩，或畸形

9 高感（HS）
（病情指数≥ 50）

9 植株叶片呈现重度花叶，
或花叶皱缩，或坏死

根据病级计算病情指数，DI=
∑（sini）

9N
×100，

式中，DI 为病情指数，si 为发病级别，ni 为相应发病

级别的株数，i 为病情分级的各个级别，N 为调查总

株数。根据病情指数将豇豆对花叶病毒病抗性划分

为 5 个等级（表 2）。
性状记载　田间调查参照《豇豆种质资源描述

规范和数据标准》进行。对生长习性、花色、叶形、茎

色、结荚习性、荚型、荚姿、嫩荚色、荚面、成熟荚色、荚

形进行调查，并用代码来表示这些性状。记录播种到

首次采收成熟荚时间。分批收获小区内所有植株的

成熟豆荚，晒干，考种时记录粒色、粒形、百粒重与总

产量，根据小区株数与总产量计算单株干籽粒产量。

1.3　数据处理与统计分析　试验数据用 SPSS 19.0
软件处理分析。研究描述性状与抗病性之间的关

系，将病情指数或抗病等级作为响应变量，描述性

状作为因素，做单因素方差分析，多重比较用 LSD
法。病情指数与百粒重等数量性状的相关分析用

Pearson 相关系数表示。聚类方法采用组间联接，测

度方法选择欧氏（Euclidean）距离，数据采用 Z 得分

进行标准化 [12]。

2　结果与分析
2.1　豇豆品种对花叶病毒病的抗性分析　56 份豇
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豆地方种质资源抗病性呈略偏左的正态分布，花叶

病毒病病情指数在 0~50.86 之间。抗性品种有 33
份，数量最多，中抗品种其次，高抗品种较少，高感

品种最少，只有 1 份（表 3）。抗性达抗与高抗的占

64.3%，说明这些豇豆地方资源对花叶病毒病的抗

性总体比较高。采集编号为 2017323022 的豇豆资

源盱眙豇豆 2 号，收集于江苏省淮安盱眙市桂五镇

高平村，花叶病毒病指数为 0，抗性最强。

表 3　豇豆地方资源的花叶病毒病田间抗性鉴定结果

抗性分类 抗性等级 资源份数 占比（%） 平均病情指数

高抗 1 3 5.4 0.81

抗 3 33 58.9 6.50

中抗 5 12 21.4 13.76

感 7 7 12.5 27.70

高感 9 1 1.8 50.86

2.2　抗性与地区的关系　13 个地级市的 56 份豇

豆地方资源，病情指数与病情级别的方差分析 F 值 
（表 4）对应的概率值均大于 0.05，都没有达到显著

水平，说明不同地级市之间的豇豆资源对花叶病毒

病的抗性没有显著差异，品种的抗病性与地理位置

没有显著相关性。

表 4　13 个地级市的豇豆资源抗病性方差分析

地区
病情指数 病情级别

F p F p

地级市 1.097 0.387 0.732 0.713

2.3　抗性与描述性状的关系　将抗病性作为响应

变量，描述性状作为因素，做单因素方差分析。由表

5 可知，病情指数的 F 值都没有达到显著水平，说明

生长习性、花色、结荚习性等农艺性状与病情指数均

没有关系。嫩荚色、成熟荚色与病情级别有显著的

相关性，其余性状与病情级别相关性不显著。LSD
多重比较结果表明，嫩荚紫红色与绿色的品种，抗性

显著高于嫩荚红色的品种；成熟荚褐色与黄白色的

品种，抗性显著高于成熟荚紫红色的品种。

2.4　抗性与数量性状的关系　相关分析表明，花叶

病毒病病情指数与播种到首次采收成熟荚的时间、

百粒重、单株产量的相关系数分别为 0.075、0.020、
-0.046，都没有达到显著水平，说明播种到首次采收

成熟荚的时间、百粒重、单株产量与抗病性没有显著

相关性。

表 5　描述性状抗病性方差分析

性状
病情指数 病情级别

F p F p

生长习性 0.012 0.988 0.201 0.818

花色 0.499 0.610 1.360 0.265

结荚习性 0.000 0.999 0.817 0.370

荚型 0.385 0.537 0.021 0.886

荚姿 0.624 0.539 0.462 0.632

嫩荚色 2.667 0.079 3.732* 0.030

荚面 0.020 0.980 0.800 0.455

成熟荚色 2.929 0.062 4.019* 0.024

荚形 0.203 0.894 0.176 0.912

粒色 1.031 0.400 2.353 0.066

粒形 1.246 0.296 1.935 0.155

* 表示 0.05 水平上的显著性

2.5　基于抗病种质资源性状的聚类分析　利用

SPSS 19.0 对试验鉴定出来的 36 份抗与高抗的豇

豆地方种质资源的 16 个性状进行了聚类分析，

在欧氏距离为 20.5 处将 36 份资源分为 3 个类群

（图 1），第Ⅰ类群有 27 个品种，占 75.0%，第Ⅱ类

群有 7 个品种，占 19.4%，第Ⅲ类群有 2 个品种， 
占 5.6%。

这 3 个类群性状的共同点是生长习性以蔓生

为主、结荚习性为无限、粒形以肾形为主。性状的

不同点表现如下：（1）花色，第Ⅰ类的品种多为紫色

或白色，其他两类都是紫色；（2）荚型与荚姿，第Ⅱ

类的品种为软荚、直立，其他两类为硬荚、下垂；

（3）嫩荚色，第Ⅲ类的品种为紫红，其他两类为绿

色；（4）荚面，第Ⅰ类的品种微凸或凸，第Ⅱ类微凸，

第Ⅲ类凸；（5）成熟荚色，第Ⅱ类的品种为褐色，其他

两类为黄白；（6）荚形，第Ⅰ类的品种为圆筒形或弓

形，第Ⅱ类为圆筒形，第Ⅲ类为长圆条形；（7）粒色，

第Ⅰ类的品种为红色或双色，第Ⅱ类为黑色，第Ⅲ类

为红色；（8）播种到首次采收成熟荚时间，第Ⅲ类最

短，比其他两类要少 14d，由此可知，第Ⅲ类的品种

早熟性好；（9）百粒重，第Ⅰ类籽粒最大，为 15.4g，第
Ⅲ类居中，为 12.2g，第Ⅱ类籽粒最小，为 5.4g ；（10）
单株干籽产量，第Ⅱ类最低，为 17.6g，第Ⅲ类最高 
达 47.0g。
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图 1　基于抗病资源 16 个性状的聚类分析图

由此可见，这 36 份抗花叶病毒病的豇豆资源，

除了描述性状不同，其他性状也有较大差异。第Ⅰ

类群属于大籽粒类型，第Ⅱ类群属于小籽粒、籽粒低

产类型，第Ⅲ类群属于籽粒高产早熟类型。来自于

第Ⅰ类群的采集编号为 2017323015 的豇豆资源盱

眙豇豆 1 号，收集于江苏省盱眙市桂五镇水冲港村，

百粒重最大，达 20.63g。来自第Ⅲ类群的采集编号为

2019321015 的豇豆资源鳗鱼豇，收集自江苏宜兴市杨

巷镇城典村，单株干籽产量 86.1g，产量最高，播种到首

次采收成熟荚的时间为 84d，属于籽粒高产早熟类型。

2.6　抗病种质之间的遗传距离分析　遗传距离分析

是对观测量之间相似或不相似程度的一种测试。聚

类分析中，以品种为标识变量，采用欧氏（Euclidean）
距离衡量品种间的不相似性 [12]。表 6 列出了每 1 个

品种到其他品种的欧氏距离平均值。可以看出，采

集编号 P320921036 到其他品种的平均距离最近，相

似度最大，遗传差异最小；采集编号 2019321015 与

之相反，它到其他品种的平均距离最远，相似度最

小，遗传差异最大。配置组合时，宜选择遗传距离远

的亲本。两两之间的距离，采集编号 2019321015 与

2016323004 的距离最大，达 8.773，这 2 个品种之间的

遗传差异最大，若是它们配组，杂种优势可能较大。
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表 6　36 份抗病豇豆资源间的欧氏距离平均值

采集编号 欧氏距离 采集编号 欧氏距离 采集编号 欧氏距离 采集编号 欧氏距离

P320921036 4.356 2018322018 4.666 2017323015 4.925 2018321006 5.617

2016322683 4.436 2019323009 4.679 2018322158 4.970 2016321063 5.701

2018322183 4.465 P320921005 4.682 2018321516 4.995 P320116006 5.770

2017323022 4.549 2018322159 4.690 P320923001 5.015 2017321056 5.792

P320481001 4.554 2018322069 4.698 2019323813 5.115 P321181006 5.957

2018322052 4.592 2018322021 4.712 P320831032 5.287 2016323004 6.093

2018322030 4.596 2016321199 4.723 2018321005 5.360 2017321073 6.117

2018323408 4.627 2017323840 4.785 2018322029 5.380 2017321115 6.236

2017323235 4.645 2018322220 4.846 P320921032 5.593 2019321015 7.081

3　讨论
农作物种质资源是保障国家粮食安全、生物产

业发展和生态文明建设的关键性战略资源。第三次

全国农作物种质资源普查与收集行动是开展农作物

种质资源的全面普查和抢救性收集，查清我国农作

物种质资源家底，对保护携带重要基因的资源十分

迫切。江苏省调查队历时 3 年收集了豇豆地方品种

资源，这些地方资源表型变异丰富，各具特点，历经

了年复一年的种植与检验，具有较强的适应性与应

用价值。本研究中抗花叶病毒病的品种比例高，推

测这些地方豇豆资源经历过人为的选择。

表型鉴定与评价是对资源利用的前提与基础。

野生大豆资源花叶病毒病的病情指数和叶色、叶形、

茸毛色、茎色、单荚粒数、株高等农艺性状均无显著

相关性，而与开花到成熟期天数呈极显著负相关
[13]。小豆种质资源对花叶病毒病的抗性与种皮颜色

之间没有明显的相关性存在 [14]。已有研究对豇豆

资源的鉴定多侧重于表型多样性鉴定 [15-18]，很少有

花叶病毒病抗性与表型相关性方面的报道。本研究

把江苏豇豆地方资源对病毒病的抗性与农艺性状鉴

定结合起来分析，得出抗性与豇豆嫩豆荚、成熟豆荚

的颜色都有显著的相关性，结论能否用于育种实践，

还需要进一步研究探讨。

通过聚类分析可以将相似性大、遗传差异小的

材料聚成同一类。不同品种之间的相似性大小，从

聚类分析的树状图中不能完全看出，还应该结合品

种之间的欧氏距离才能判断。本研究不仅将抗性资

源聚类，还分析了欧氏距离，对选择遗传差距大的材

料能提供进一步的帮助，不同于以往豇豆的表型研

究只用聚类分析的一些研究报道 [15，19-20]。

豇豆上发生的花叶病毒病类型较多，发病症状

都很相似，既可以单一浸染，也可以交叉浸染 [3，7]。

病毒病不仅株系复杂，而且不同生理小种常因气候

条件或品种更换、轮作方式改变等发生不同变化，给

豇豆病毒病抗性筛选带来较大的难度。本研究通过

田间自然发病鉴定出来的抗性品种，还需要通过网

室接种不同种类的病毒得到验证。

Bhattarai 等 [6] 用 333 个豇豆品种，1033 个 SNP
标记作关联分析，得出 6 个 SNP 标记与抗花叶病毒

病基因紧密连锁。Dinesh 等 [21] 用 QTL 作图法将豇

豆抗花叶病毒病基因定位到第 6 连锁群的 MA15 与

MA80 两个 SSR 标记之间。利用优异的豇豆地方资

源，将分子育种与传统育种技术结合起来，将是今后

加快豇豆育种的方法。

参考文献

[1] 王佩芝，李锡香，王述民，宗绪晓，程须珍．豇豆种质资源描述规范

和数据标准．北京：中国农业出版社，2006：1-73

[2] 刘凯，陈汉才，李桂花，张艳，黎庭耀，罗少波，李明珠．豇豆种质资

源遗传多样性和亲缘关系的 SRAP 和 SSR 分析．中国农学通报，

2014，30（31）：156-163

[3] 李彬，粟寒，李艳华，缪爱斌，吴翠萍，安榆林．豇豆花叶病毒和黑眼

豇豆花叶病毒 Rt-Realtime PCR 及 IC-RT-Realtime PCR 检测方法

研究．南京农业大学学报，2010，33（2）：105-109

[4] 叶志红，廖富荣，郭木金，方志鹏，陈青，陈红运，林石明，林毅．同时

检测豇豆花叶病毒属与蚕豆病毒属病毒的通用Rt-PCR检测方法．

中国农业科学，2015，48（8）：1527-1537

[5] Noronha Souza P F，Abreu Oliveira J T，Vasconcelos I M，Magalhaes V 

G，Albuquerque Silva F D，Guedes Silva R G，Oliveira K S，Franco O L，

Gomes Silveira J A，Leite Carvalho F E．H2O2 accumulation，host cell 

death and differential levels of proteins related to photosynthesis，redox 

homeostasis，and required for viral replication explain the resistance 



2020年第11期研究论文76

周 8425B 与小偃 81 的 RIL 品质、 

物候型及农艺性状分析
简俊涛 1，2　王清华 1，2　杨　辉 1，2　杨　玲 1　张　震 1，2　魏红升 2，3 

张立军 4　谢彦周 2，3　李玉鹏 1，2　王成社 2，3

（1 河南省南阳市农业科学院，南阳 473000；2 西北农林科技大学南阳小麦试验示范站，南阳 473000； 
3 西北农林科技大学农学院，杨凌 712100；4 镇平县农业技术推广中心，南阳 473000）

摘要：为探究小麦骨干亲本周 8425B 与物候稳定型强筋小麦品种小偃 81 的 RIL 的品质、物候型及农艺性状，对二者为亲

本的 102 个家系分期播种，早晚播相差 35d。达到强筋（中强筋）的家系，早播 62 个，晚播 68 个，综合评判家系，强筋（中强筋）

家系 56 个。抽穗期差值越大物候越不稳定，中筋家系个数与抽穗期差值呈显著正相关，物候不稳定不利于品质形成。对 33

个强筋（中强筋）家系及亲本的 11 个农艺性状指标聚类，平方欧氏距离 5.0 处聚为 4 个群。第Ⅰ群株型偏紧，株高、穗长中等，

穗下茎、节较亲本变长。第Ⅱ群中 S35 物候稳定，叶短宽。第Ⅲ群抽穗中早，株型中散偏紧，株高偏高，穗中长，旗叶长、宽介于

亲本之间。第Ⅳ群中 S33 与 S62 株高中矮，抽穗早，抽穗期差值大。
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