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　　摘　要:辣椒疫病是世界范围内流行的危害辣椒栽培生产最严重的病害之一。为了更好地

控制病害 ,为辣椒抗疫病分子育种提供一些有用的信息 ,文章对近年来国内外关于辣椒疫病病原

菌、疫病抗性遗传规律及疫病抗性基因的分子标记与QTL 定位等方面的研究进展进行了综述 ,

并提出了展望。
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　　辣椒疫病是由辣椒疫霉菌(Phytophthora capsici

Leonian)引起的一种毁灭性病害 ,在世界各辣椒种植区

均普遍发生 ,经土壤 、雨水 、气流等多种途径传播 ,易导

致植株茎秆坏死 ,叶部枯萎 ,根和果实腐烂甚至全株萎

蔫死亡。据不完全统计 ,全球每年因辣椒疫病引起的辣

椒生产损失 1亿美元以上 ,并呈现逐年加重趋势 ,严重

危害了辣椒生产。国内外研究者通过采取改善栽培条

件和种植结构 ,以及将化学防治和生物防治相结合的方

法 ,都未达到良好的防治效果。因此 ,选育在遗传上抗

疫病的辣椒新品种被认为是最紧迫的、最有效的和最环

保的出路[ 1] 。近年来 ,国内外在辣椒疫病病原 、抗性遗

传规律 、疫病抗性基因的分子标记与 QTL 定位等方面

取得了较大的进展 ,为辣椒抗疫病育种研究奠定了基

础。现就上述几方面的研究进展进行总结。

1　病原菌
P.capsici是属于鞭毛菌亚门卵菌纲霜霉目疫霉属

的一种病原真菌 ,最早由美国学者 Leonian于 1922年从

辣椒中分离
[ 2]

。该菌的菌丝为白色、棉絮状 、无隔膜 ,菌

丝体发达 ,多分枝。P.capsici属于两栖真菌 ,其无性繁

殖借助游动孢子囊进行 ,产生厚垣孢子;有性繁殖产生

卵孢子。该菌的寄主范围相当广泛 ,除茄科和瓜类蔬菜

外 ,在胡萝卜 、芜菁 、菜豆 、豌豆等蔬菜及苹果 、梨等果树

上也有发生[ 3] 。

P.capsici不同菌株不仅有明显的致病性差异 ,而

且存在生理小种的分化。Polch等[ 4]对 23份 P.capsici

不同分离物进行了鉴定 ,根据其致病力强弱将它们分为

14个不同的株系;王得元等[ 5] 对来源于广州市的 3个

P.capsici分离物进行了鉴定 ,表明菌株间致病力差异

明显;Oelke等[ 6] 用来自新墨西哥州 、新泽西州 、意大利、

韩国和土耳其的10个辣椒茎基部分离株和 4个叶部分

离株对18个不同的辣椒品种进行接种 ,将 10个茎基部

分离株分为9个不同的生理小种 ,而 4个叶部分离株分

为 4个不同的生理小种;Glosier 等
[ 7]
利用来自加州 、新

墨西哥州 、北卡罗莱纳州和土耳其的 34份分离株对 11

个不同基因型的辣椒进行接种 ,根据致病力的强弱将它

们分为 14个不同的生理小种 ,并认为病原菌致病力的

强弱与地理位置分布无关;李智军等
[ 8]
利用一套鉴别寄

主 ,将来自广州 、惠州 、珠海 、连州 、英德 5个辣椒产区的

5份病原菌分离物进行致病力鉴定和生理小种鉴别 ,除

了分离物ZL0575是生理小种 1外 ,其它 4个都是生理

小种 3 ,并推定生理小种3为广东辣椒疫病病原菌的优

势小种。

2　辣椒疫病的抗性遗传
辣椒对疫病的抗性表现为垂直抗性与水平抗性共

存 ,且存在阶段性的特点 ,即随着株龄的增加 ,抗性也逐

步增强。抗性遗传规律则呈现多样化的特点 ,概况起来

主要有 3种不同的观点:(1)单基因模型:Saini等
[ 9]
研究

认为 , `PI201234' 的抗性遗传受单一显性基因控制;

Baksdale 等
[ 10]
研究则认为 , `Fyuco' 和`P51' (均为

PI201234自交系)的抗性受一个显性主效基因和少数修
饰基因共同控制。在 C.f rutescens种的一个球状果品

系中 ,抗性受单一隐性基因控制
[ 11]

,陈晓莹
[ 12]
的研究取

得了相同的结果。(2)寡基因模型:Guerrero 和 Labor-

de[ 13] 研究表明 ,`CM334' 的抗性遗传受2个非连锁隐性

基因控制。Reifschneider 等[ 14] 研究认为 , `CNPH148'

(CM334自交系)的抗性受一个显性基因和一个隐性上

位基因控制。Cristinzio[ 15] 报道`PAR21' (CM334自交
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系)的抗性遗传由 2个独立的显性基因所控制。Gilor-

tega[ 16] 研究认为 , `CM334'中存在 3个等位抗性基因位

点 ,而且只有当这些基因位点同时具有 3个抗性基因 ,

抗性才能表达。李智军等[ 17]研究认为 ,一个印度野生种

`P038' 对菌株ZLT0566的抗性遗传符合 2对显性互补

基因控制模式。(3)多基因模型:Lefebvre和 Palloix[ 18]

研究认为 ,抗病辣椒`Perennial'对疫霉菌的抗性遗传受

多基因控制 ,并存在加性效应和上位性效应。到目前为

止 ,更多的学者趋向于认同第 3种观点[ 19-21] 。

辣椒抗疫病遗传的多样化 ,究其原因首先是由不同

辣椒品种(材料)的遗传本质所决定的;其次 ,不同的 P .

capsici分离物其致病力不同 ,因此利用不同的 P .capsici

分离物或菌株进行接种鉴定 ,其抗性遗传方式也会不

同;最后 ,由于目前尚没有统一的辣椒疫病抗性鉴定方

法和标准 ,因此采用不同的接种方法、不同的接种浓度 ,

对不同苗龄的植株进行抗病性鉴定 ,其抗性遗传方式研

究结果也会出现差异。抗性遗传规律的多样化 ,一方面

说明在辣椒基因组中存在着丰富多样的抗病基因 ,另一

方面也表明辣椒疫病抗性的遗传具有非常复杂的机制 ,

这些都给辣椒疫病抗性基因的分离克隆增加了难度。

3　抗疫病基因的分子标记与QTL定位
辣椒疫病抗性基因的分离克隆与应用是辣椒疫病

分子生物学研究的热点和目标。围绕这一课题 ,国内外

研究者首先从辣椒疫病抗性基因的分子标记入手 ,对部

分抗病基因进行了QTL定位。

1996年 ,Lefebvre和 Palloix[ 17]以 `Perennial'(抗病)×

`Yolo Wonder' (感病)2个辣椒自交系杂交获得的 DH

群体为材料 ,获得了 13个与辣椒抗疫病基因相关的

QTL位点 ,主要 QTL 位点可解释表型变异的 41%～

55%,具有加性或上位性效应的中间型 QTL 位点可以

解释表型变异的17%～ 28%。Thabuis等[ 18]通过对3张

辣椒分子遗传图谱的 QTL 分析 ,检测到了 1个一致性

的抗疫病主效 QTL:Phyto.5.1;而在对其中由`Yolo

Wonder' ×̀ CM334' (抗病)(YCM)获得的 F2 群体的检

测中又发现了 5个普通的抗病 QTL 位点:Phyto.4.1 、

Phyto.5.2 、Phyto.6.1、Phyto.11.1和 Phy to.12.1 ,并将

这5个位点分别位于第4 、5、6、11和 12染色体上。易图

永
[ 21]
以我国种质资源抗病品种 93-100-17-1-0和感病品

种茄门杂交获得的 F2 群体为材料 ,获得了多个与辣椒

抗疫病性状相关的 QTL 位点 ,并将它们定位在第 1 、2 、

5、7 、8连锁群上 ,这些位点能解释表型变异率达 64%以

上。Quirin等
[ 22]
从抗病性不同的辣椒种质中筛选到了 1

个与抗疫病基因紧密连锁的 RAPD标记 ,克隆测序后将

其成功转换成了SCAR标记 ,该标记与 Thabuis等
[ 18]
发

现的辣椒第 5染色体上的QTL位点 Phyto.5.2紧密连

锁 ,推测该QTL 位点可能普遍存在于辣椒的高抗品系

中。Ogundiwin 等[ 19] 利用 `Joe E.Parker' (感病)×

`CM334' (抗病)构建的 F2 群体找到了 5个与抗疫病基

因相关的QTL位点:Phyto-Q ,Phyto-R ,Phy to-S ,Phy to-

T 和 Phyto-U ,可解释表型变异的 89.6%。Minamiyama

等 [ 23] 利用`Manganji' (感病)×̀ CM334' (抗病)构成的

DH 群体发掘了 2个抗病 QTL 位点。Bonnet等[ 24] 在

`Yolo Wonder' ×̀ CM334' (F5YC)构建的重组自交系

群体中找到了 8个抗病 QTL 位点 ,并分别定位于第 1、

4、5 、6和 11染色体上。安静等
[ 25]
以`Perennial' (抗病)×

`83-60'(感病)构建的 F2 群体为试验材料 ,检测到 2个

辣椒抗疫病QTL ,并都定位于第 4连锁群 ,它们分别可

解释 9.5%和16.4%的表型变异。Kim等
[ 20]
以`CM334'

(抗病)×`Chilsungcho' (感病)组成的 F2 群体为材料 ,

在第5和第9染色体上分别找到了2个与抗病 RFLP标

记紧密连锁的 QTL 位点 ,以这 2个 RFLP 标记为探针

筛选辣椒抗病材料`CM334' 的BAC文库 ,找到了 9个阳

性的 BAC克隆。该实验室陈晓莹
[ 12]
以`B072'和`B088'

2个辣椒抗感病自交系杂交获得的 F2 群体为材料 ,筛选

到了 2个与抗病基因连锁的 SSR标记 ,并将它们初步定

位于辣椒的第5连锁群。这些工作的完成 ,为进一步进

行分子标记辅助选择育种和抗病基因的分离克隆奠定

了坚实的基础。

4　展望
综上所述 ,辣椒疫病这一世界性的重要病害已成为

各国科学家关注的焦点。围绕培育生产上抗疫病的辣

椒新品种 ,研究者就有关辣椒疫霉菌的生物学特性 、抗

性鉴定方法 、抗病遗传规律 、致病机制 、抗病基因的分子

标记等基础研究方面展开了深入探讨。到目前为止 ,已

经培育出许多对辣椒疫病具有较好抗性的品种。然而 ,

在实际生产中推广的辣椒品种对辣椒疫病的抗性水平

仍然相对较低 ,难以满足生产上对抗病品种的要求 ,因

此辣椒抗疫病遗传与育种研究和利用仍然任重而道远。

现代生物技术的飞速发展和基因工程手段的不断进步 ,

为更深入开展辣椒抗疫病分子标记的筛选与应用 ,以及

分离克隆疫病抗性基因创造了有利条件。利用这些成

果可大大缩短常规选育种过程 ,加快培育出抗疫病的辣

椒商业品种。
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Abstract:Phytophthora blight in pepper is one of the most destructive diseases all over the word.In order to control the

disease and provide much useful information to disease-resistant molecular breeding , progress in pathogen , genetics of

resistance , the molecular markers and mapping QTLs related to disease-resistance were reviewed in this paper.
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