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主编点评 

大豆疫霉菌无毒基因的快速检测 
范黎 

(《微生物学通报》编委会  北京  100101) 

大豆疫霉菌Phytophthora sojae可引起大豆疫霉根腐病, 是影响大豆生产的毁灭性病害。全球每年

由于大豆疫霉根腐病导致的直接经济损失高达十几亿美元, 该菌流行于我国东北大豆产区和福建等地

并引起严重病害[1]。大豆疫霉菌属土传病原菌, 可在大豆生育期的任何阶段危害, 利用化学药剂很难防

治, 因此培育、种植抗病品种是防治大豆疫霉根腐病的唯一有效途径。无毒基因是病原菌中决定寄主

植物品种特异抗性表达与否的功能基因, 其缺失或功能的丧失将导致病原菌产生新的毒性小种, 继而

使含有相对应抗病基因作物品种的抗病性丧失, 如果环境条件适宜, 其他防治措施不利, 往往导致病

害的大流行[2]。因此, 建立病原菌无毒基因的快速检测技术特别有助于对病原菌群体中小种分布的时

空分布监测, 从而指导抗病品种的布局和轮作, 有效控制病害的发生。 

本期介绍孙龙和文景芝的论文“大豆疫霉菌(Phytophthora sojae)无毒基因Avr1a、Avr1k及Avr3a的分

子鉴定”[3]。作者依据GenBank中公布的P. sojae无毒基因Avr1a、Avr1k及Avr3a的序列分别设计特异性

引物并建立了检测体系, 经分子鉴定和接种鉴定, 发现Avr1a、Avr1k和Avr3a的分子鉴定和接种鉴定结

果符合率依次为45.3%、87.2%和97.7%。3个无毒基因的真阳性条带序列与原序列一致性均达97%以上, 

Avr1a的假阳性条带与原序列一致性在80%左右, 其余两个基因均在30%以下。这一结果表明利用

Avr1a、Avr1k及Avr3a基因序列分别设计引物建立的检测体系可以用于Avr3a的快速检测, 不适于Avr1a

的快速检测, 是否适合Avr1k的快速检测尚需进一步研究。这一研究工作为大豆疫霉菌无毒基因Avr3a的

快速检测提供了有效的方法, 为进一步研究大豆疫霉菌其他无毒基因的检测提供了较好的参考依据。 
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