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烟草抗青枯病突变体 153-K的抗性遗传及与农艺性状的关系 
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摘  要：烟草青枯病是一种细菌性病害，严重影响烟叶生产，筛选抗青枯病的烟草种质并解析其抗性遗传效应对指导抗病育种

具有重要意义。本研究选用感病品种翠碧一号（CB-1）和抗青枯病突变体 153-K 为亲本，构建了 F2 群体，利用“主基因+多
基因”混合遗传模型分析方法，研究其在安徽、福建两个病圃环境下的遗传效应，并对 153-K青枯病抗性与农艺性状进行相关
分析。结果表明，153-K在安徽病圃中的最优遗传模型为MX2-EEAD-AD，即 2对等显性主基因+加性-显性多基因模型；153-K
在福建病圃中最优遗传模型为MX2-ADI-AD，即 2对加性-显性-上位性主基因+加性-显性多基因模型。相关分析结果表明，在
安徽、福建两个病圃环境下，青枯病抗性与株高呈显著负相关；而与叶片数、节距、茎围相关性均不显著。 
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Abstract: Tobacco bacterial wilt is a bacterial disease that seriously affects the production of tobacco in China. Screening for 
tobacco germplasm resistant to bacterial wilt and analyzing the genetic effects of resistance are of great significance for disease 
resistance breeding. In this study, the susceptible variety CB-1 and the bacterial wilt resistant mutant 153-K were selected as parents, 
and the F2 population was constructed. The analysis method of the mixed genetic model of "major gene + polygene" was used to 
study the genetic effects at two locations in Anhui and Fujian. The correlation analysis method was used to analyze the correlation 
between 153-K bacterial wilt resistance and agronomic traits. The results showed that the optimal genetic model of 153-K in Anhui is 
MX2-EEAD-AD, which means 2 equal dominant major genes + additive-dominant polygene model.  The optimal genetic model in 
Fujian is MX2-ADI-AD, which means 2 pairs of additive-dominant-epistatic major gene + additive-dominant polygene model. The 
correlation analysis results showed that in Anhui and Fujian, resistance to bacterial wilt was significantly negatively correlated with 
plant height, but not significantly related with number of leaves, pitch distance, or stem circumference. 
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烟草青枯病（Tobacco wilt disease）是由青枯雷
尔氏菌（Ralstonia solanacoarum）引起的土传细菌
性维管束病害，该病害易感染、传播快、毁灭性强[1-2]。

烟草青枯病一般在烟草生长后期发生，发病后烟叶

产量显著降低，烤后烟叶青杂烟、光滑烟较多，化

学成分不协调，严重影响烟草的品质，可用性明显

下降。截至目前，青枯病已成为热带、亚热带地区

烟田的主要病害。在我国，以云南、福建、广东、

四川、贵州等南方烟区发病较为严重，某些年份甚

至造成毁灭性损失，如：云南文山、临沧和保山等

地[3]。近年来，青枯病正在逐渐向北方烟区蔓延，

在山东、河南、辽宁等烟区均已报道[4]。
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青枯病的防治主要有农业、化学和生物防治等

措施，但均不能有效预防青枯病的发生与蔓延，且

各种防治措施都存在不足及局限性，比如在生产中

大量使用农药对环境造成严重破坏等。因此明确烟

草青枯病抗性的遗传规律，选育抗青枯病品种，是

目前青枯病防治最基本、最有效、最经济的防治措

施[5-8]。 
选育抗病品种，首先要有良好的抗源并分析其

遗传规律。目前青枯病抗源来源十分狭窄，国内烟

草青枯病的抗源主要是从普通烟草品种 TI448A 选
育而来[9]，由其育成的 DB101及其衍生的 Coker139、
NC95 和 Coker319 是抗青枯病育种的主体亲本[10]。

本研究前期通过 EMS 技术诱变翠碧一号（CB-1）
获得抗青枯病突变体材料 153-K，将该突变体在温
室和田间病圃进行青枯病鉴定，153-K 均表现为高
抗。因此，本研究利用 153-K构建 CB-1×153-K组
合，并通过 P1、P2、F1和 F2多世代联合分析，探
究 153-K抗性基因的遗传规律，以期为培育优质的
抗青枯病新品种提供理论基础，提高育种效率。 

1  材料与方法 
1.1  试验材料 
试验材料：抗青枯病突变体 153-K由中国农业
科学院烟草研究所生物技术研究中心利用 EMS 诱
变 CB-1获得。以 CB-1为父本，突变体 153-K为母
本，杂交获得 F1代，F1自交获得 F2群体。 

1.2  试验设计 
试验于 2020 年在安徽省宣城市寒亭镇和福建
省福州市宦溪镇两个病圃进行。田间种植行距 1.2 m，
株距 0.5 m。P1，P2，F1随机区组设计，重复 3次，
每重复 10 株。安徽 F2 群体调查 205 株，福建 F2
群体调查 165株。 

1.3  农艺性状调查 
按照烟草病虫害分级及行业标准规定的调查

方法（YCT 39—1996），以株为单位调查发病情况，
并计算病情指数。 
参照标准 YC/T 142—2010《烟草农艺性状调查
测量方法》和文献[11]中所列方法对 F2群体进行主
要农艺性状调查，调查性状为株高、茎围、节距、

叶片数。 
 

1.4  数据分析 
采用Microsoft Excel和 SPSS 20.0软件进行数
据处理、统计分析与相关分析。采用卡方检验和植

物数量性状“主基因+多基因”混合遗传模型分析
方法进行遗传分析[12-13]。 

2  结  果 
2.1  153-K抗病性遗传规律分析 
2.1.1  病圃青枯病发病情况  安徽 P1（CB-1）的
病情指数为83.33，P2 （153-K）的病情指数为 22.22；
福建 P1（CB-1）的病情指数为 84.79，P2（153-K）
的病情指数为 31.58。在安徽、福建两个病圃环境
下 P1（CB-1）对青枯病均表现为高感，突变体 P2
（ 153-K）对青枯病均表现为高抗。安徽 F1
（CB-1×153-K）病情指数为 90.65。福建 F1
（CB-1×153-K）的病情指数为 90.64，且没有完全
抗青枯病植株的存在，这表明青枯病抗性为隐性遗

传。通过 SPSS 20.0软件对 F2代各病级株数进行正
态分布分析（卡方检验），发现直方图中频率分布

有明显的波峰，且偏度约等于 0，说明 F2代各病级
株数呈正态分布；Q-Q图检验看出各病级的频数基
本分布在直线附近，进一步说明 F2 代各病级株数
服从正态分布（图 1、2）。该结果表明两个环境下
的 F2 代均存在一定性状分离，可以进行遗传规律
的分析。 
2.1.2  主基因+多基因混合模型遗传规律分析  利
用 P1、P2、F1和 F2四个世代，对安徽、福建两个
环境下的烟草抗青枯病突变体 153-K的抗青枯病数
量性状进行“主基因+多基因”混合遗传分析[14]，

得到两个环境下的 24种模型的 AIC值、极大似然
值（表 1），根据 AIC 值最小原则选择最优模型。
在安徽 CB-1×153-K 组合中，AIC 值较低的有
MX2-EEAD-AD、MX2-A-AD、MX2-AD-AD 和
2MG-EEAD；在福建 CB-1×153-K组合中，AIC值
较小的模型有MX2-ADI-AD和MX2-ADI-ADI，将
以上模型作为两个环境下的备选模型。 
    利用𝑈𝑈12、𝑈𝑈22、𝑈𝑈32、nW2、Dn 对安徽、福建两
个环境下的备选模型进行适合性检验，统计量达到

显著水平个数最少及 AIC 值最小的模型为最优模
型。统计结果显示（表 2），安徽 CB-1×153-K组 
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图 1  安徽 CB-1×153-K组合的正态分布分析 

Fig. 1  Normal distribution analysis of CB×153-K combination in Anhui 
 

 
图 2  福建 CB-1×153-K组合的正态分布分析 

Fig. 2  Normal distribution analysis of CB×153-K combination in Fujian 
 

表 1  CB-1×153-K组合各遗传模型的 AIC 值 
Table 1  AIC values of each genetic model in CB-1×153-K combination 

模型 
Model 

安徽 CB−1×153−K 福建 CB−1×153−K 

极大似然函数 
Maxlikelihood value 

AIC值 
AIC value 

极大似然函数 
Maxlikelihood value 

AIC值 
AIC value 

MX2−EEAD−AD −535.010 4 1 074.020 7  −482.835 7 969.671 3 
MX2−A−AD −535.955 2 1 077.910 3 −482.732 3 971.464 6 
MX2−AD−AD −535.744 6 1 081.489 2 −483.050 4 976.100 9 
2MG−EEAD −537.506 6 1 083.013 1 −479.650 8 967.301 7 
MX2−ADI−AD −532.617 5 1 083.235 −456.850 8 931.701 6 
MX1−A−AD −535.954 8 1 083.909 7 −482.724 9 977.449 8 
2MG−AD −535.648 8 1 085.297 6 −478.864 9 971.729 9 
MX1−AD−AD −535.651 8 1 085.303 7 −486.920 9 987.841 7 
MX1−AD−ADI −534.821 7 1 085.643 5 −474.452 7 964.905 4 
MX2−EAED−AD −541.356 5 1 086.713 −477.653 959.306 1 
MX2−ADI−ADI −532.287 3 1 088.574 7 −456.711 3 937.422 7 
2MG−AED −540.118 8 1 090.237 5 −480.126 970.251 9 
2MG−ADI −534.303 7 1 090.607 5 −472.914 7 967.829 5 
MX2−AED−AD −543.214 5 1 092.429 −473.628 4 953.256 8 
MX1−EAD−AD −543.083 3 1098.166 5 −493.835 1 999.670 3 
PG−AD −544.236 1 1 098.472 2 −493.853 8 997.707 7 
PG−ADI −544.185 1 1 100.370 2 −484.318 8 980.637 5 
MX1−AEND−AD −544.240 2 1 100.480 3 −491.445 4 994.890 8 
1MG−EAD −578.216 2 1 166.432 4 −519.284 8 1 048.569 6 
1MG−AD −578.225 6 1 168.451 3 −519.215 1 1 050.430 1 
2MG−EA −590.053 4 1 188.106 8 −525.722 8 1 059.445 5 
2MG−A −590.053 9 1 190.107 8 −525.726 5 1 061.453 
1MG−A −596.819 1 203.638 −529.300 3 1 068.600 6 
1MG−AEND −620.244 4 1 250.488 7 −553.975 1 1 117.950 1 
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表 2  安徽 CB-1×153-K 组合备选模型的适合性检验 
Table 2  Fitness test of alternative models in CB-1×153-K combination in Anhui 

模型 
Model 

世代 
Generation 

2
1U  

2
2U  

2
3U  nW2 Dn 

MX2-EEAD-AD P1 0.101(0.750 6) 0.689 5(0.406 3) 4.369 7(0.036 6)* 0.401 3(>0.05) 0.115 7(>0.05) 
P2 0.346 4(0.556 2) 2.154 6(0.142 1) 12.901 8(0.000 3)* 0.842 8(<0.05)* 0.284 7(>0.05) 
F1 0.066 5(0.796 5) 0.050 5(0.822 3) 0.01(0.920 2) 0.503 6(<0.05)* 0.295 6(>0.05) 
F2 0.083 8 (0.772 3) 0.328 2(0.566 7) 1.370 2(0.241 8) 1.308 2(<0.05)* 0.075(>0.05) 

MX2-A-AD P1 0.712 4(0.398 6) 2.190 7(0.138 8) 7.030 2(0.008)* 0.479 6(<0.05)* 0.074 9(>0.05) 
P2 0.073 4(0.786 5) 0.404 4(0.524 8) 12.906 9(0.000 3)* 0.808 9(<0.05)* 0.217 8(>0.05) 
F1 1.067 6(0.301 5) 1.921(0.165 7) 2.378 3(0.123) 0.662 6(<0.05)* 0.185 6(>0.05) 
F2 0.009 8(0.921) 0.009 8(0.921) 0.609 5(0.435) 1.278 8(<0.05)* 0.106 9(<0.05)* 

MX2-AD-AD P1 0.705 1(0.401 1) 2.167 7(0.140 9) 6.955 1(0.008 4)* 0.477 9(<0.05)* 0.075 5(>0.05) 
P2 0.069 8(0.791 6) 0.414(0.519 9) 12.938 6(0.000 3)* 0.809 1(<0.05)* 0.218 7(>0.05) 
F1 1.045 2(0.306 6) 1.874(0.171) 2.298 8(0.129 5) 0.659(<0.05)* 0.186 7(>0.05) 
F2 0.001 6(0.968 5) 0.015 4(0.901 3) 0.421 2(0.516 3) 1.258 6(<0.05)* 0.111(<0.05)* 

2MG-EEAD P1 0.374 6(0.540 5) 0.006 2(0.937 4) 4.227 4(0.039 8)* 0.446 1(>0.05) 0.171(>0.05) 
P2 5.390 9(0.020 2)* 7.904 2(0.004 9)* 5.077 6(0.024 2)* 1.261 7(<0.05)* 0.401 5(<0.05)* 
F1 1.948 5(0.162 8) 2.854 7(0.091 1) 1.828 1(0.176 3) 0.701 1(<0.05)* 0.171(>0.05) 
F2 0.212 7(0.644 6) 0.170 1(0.68) 0.018 7(0.891 3) 1.331(<0.05)* 0.086 6(>0.05) 

注：𝑈𝑈12、𝑈𝑈22、𝑈𝑈32为均匀性检验统计量，括号内数字为相应概率；nW2为 Smirnov检验统计量，nW2（p <0.05）的临界值是 0.461；Dn为 Kolmogorov 
检验统计量。*表示在 0.05水平上差异显著，下同。 
Note: 𝑈𝑈12、𝑈𝑈22、𝑈𝑈32 is the uniformity test statistic, the number in parentheses is the corresponding probability; nW2 is the Smirnov test statistic, the critical value 
of nW2 (p <0.05) is 0.461; Dn is the Kolmogorov test statistic. * indicates that the difference is significant at the 0.05 level. The same below. 

 
合中，MX2-EEAD-AD、MX2-A-AD、MX2-AD-AD
和 2MG-EEAD分别有 5、7、7、7个统计量与该模
型的差异达到显著水平（p<0.05），根据 AIC 值最
小且统计量差异达到显著水平最少原则，确定

MX2-EEAD-AD 模型为安徽 CB-1×153-K 组合的
最优遗传模型，即 2 对等显性主基因模型；同理，

在福建病圃 CB-1× 153-K 组合中（表 3），
MX2-ADI-AD 和 MX2-ADI-ADI 分别有 8、8 个统
计量与该模型的差异达到显著水平（p<0.05），根据
AIC值最小原则确定MX2-ADI-AD为福建 CB-1×
153-K 组合的最优遗传模型，即 2 对加性-显性-上
位性主基因模型。 

 
表 3  福建 CB-1×153-K 组合备选模型的适合性检验 

Table 3  Fitness test of alternative models in CB-1×153-K combination in Fujian 
模型 
Model 

世代 
Generation 

2
1U  

2
2U  

2
3U  nW2 Dn 

MX2-ADI-AD P1 0.140 4(0.707 9) 4.178 9(0.040 9)* 45.238 8(0)* 0.993 5(<0.05)* 0.043 2(>0.05) 
P2 0.021 5(0.883 3) 0.100 8(0.750 8) 0.492 4(0.482 9) 0.581 4(<0.05)* 0.116 8(>0.05) 
F1 2.194 6(0.138 5) 9.954 5(0.001 6)* 47.372 5(0)* 1.384 2(<0.05)* 0.067 8(>0.05) 
F2 0.003(0.956 6) 0.063 1(0.801 6) 0.631 3(0.426 9) 0.717(<0.05)* 0.083 9(>0.05) 

MX2-ADI-ADI P1 0.106 5(0.744 2) 4.069 9(0.043 7)* 46.317 6(0)* 1.008 7(<0.05)* 0.042 1(>0.05) 
P2 0.091 8(0.761 9) 0.202 8(0.652 5) 0.393 7(0.530 4) 0.589 7(<0.05)* 0.124 5(>0.05) 
F1 1.862 2(0.172 4) 8.873 1(0.002 9)* 43.956(0)* 1.333 4(<0.05)* 0.078(>0.05) 
F2 0.000 5(0.982) 0.027 8(0.867 7) 0.568 4(0.450 9) 0.715 8(<0.05)* 0.082 2(>0.05) 

 
2.1.3  遗传参数估计  对安徽、福建两个环境下最
适模型的遗传参数进行估计。结果表明（表 4），在
安徽，群体平均数（m）为 3.968 7，第 1对基因的
加性效应（da）为 1.612 1，显性效应为 0。第 2对
基因的加性效应和显性效应均为 0，说明两对基因
只存在加性效应。此外，i=jab=jba=l=0，说明两对主
基因不存在相互作用。多基因的加性效应（d）为
0.409，显性效应（h）为 1.179 5，以显性效应为主，
主基因的遗传率为 71.81%。 
在福建，CB−1×153−K中（表 4），群体平均数
（m）为 3.426 3，第 1 对基因的加性效应（da）为

2.495 9，显性效应（ha）为−1.520 3，则|da|>|ha|且显
性度（h/d）小于 1，说明第 1对基因主要表现为加
性作用。在第 2对基因中，加性效应值（db）为−0.496 
9，显性效应值（hb）为−1.651 2，则第 2对基因主
要表现为显性效应。对两对基因相互作用的参数值

进行分析，加性×加性互作效应（i）为 0.526 8，加
性×显性互作效应（jab）为 1.621 3，显性×加性互作
效应（jba）为 2.496 2，显性×显性互作效应（l）为
1.674 6，上位性效应均为正向，其中 jba>l>jab>i，表
明上位性效应中以显性×加性互作和显性×显性互
作效应较大，说明其促进了抗病性提高。主基因的
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遗传率为 94.74%，表明抗性主要受主基因作用，可
在后代中稳定遗传。 

 
表 4  安徽、福建两个环境下 CB-1×153-K组合 

最适遗传模型遗传参数的估计 
Table 4  Estimates of genetic parameters for resistant gene 
under the fittest model in two combinations in Anhui and 

Fujian 
遗传参数 
Genetic parameter 

估计值 Estimate 

安徽 CB-1×153−K 福建 CB-1×153−K 
m 3.968 7 3.426 3 
da 1.612 1 2.495 9 
db  −0.496 9 
ha  −1.520 3 
hb  −1.651 2 
i  0.526 8 
jab  1.621 3 
jba  2.496 2 
l  1.674 6 
[d] 0.409 1.658 9 
[h] 1.179 5 6.187 4 

2
pδ  4.841 1 6.660 3 
2
mgδ  3.476 4 6.310 1 
2
pgδ  0 0 
2δ  1.364 7 0.350 2 

2
mgh /% 71.81 94.74 
2
pgh /% 0 0 

注：m，群体平均数；da、db，主基因加性效应；ha、hb，主基因显性效

应；i，加性×加性互作效应；jab，加性×显性互作效应；jba，显性×加性
互作效应；l，显性×显性互作效应；[d]，多基因加性效应；[h]，多基因
显性效应；𝛿𝛿p2，表型方差；𝛿𝛿mg2 ，主基因方差；𝛿𝛿p𝐠𝐠2 ，多基因方差；𝛿𝛿2，
环境方差；ℎmg2 ，主基因遗传率；ℎpg2 ，多基因遗传率。 
Note: m, Population mean; da, db, Major genes additive effect; ha, hb, Major 
genes dominant effect; i, Additive×additive interaction; jab, 
Additive×dominance interaction;jba, Dominance×additive interaction; l, 
Dominance×dominance interaction effects; [d], Polygenic additive effect; 
[h], Polygenic dominanteffect; 𝛿𝛿p2, Phenotypic variance; 𝛿𝛿mg2 , Major gene 
variance; 𝛿𝛿p𝐠𝐠2  , Polygenic variance; 𝛿𝛿2, Environmental variance; ℎmg2 , Major 
genes heritability; ℎpg2 , Polygenic heritability. 
 

2.2  153-K抗病性与农艺性状的相关性分析 
2.2.1  农艺性状  对 2020 年安徽和福建田间农艺
性状进行调查分析。从图 3可以看出，CB-1株高显
著高于 153-K（p<0.05）（图 3A），叶片数与 153-K
接近，不存在显著性差异（图 3B）（p>0.05），茎围
显著粗于 153-K（图 3C）（p<0.05）；CB-1 节距在
安徽显著高于 153-K，而两个品种在福建没有显著
性差异（图 3D）（p>0.05）。因此，突变体 153-K与
CB-1相比，153-K的单株表型为整体较矮小，而叶
片数无显著性变化。 
2.2.2  F2 群体的病情级别与农艺性状的相关分析  
对 F2 的病情级别（病级）与田间主要农艺性状进
行相关分析，结果表明（表 5），在安徽，病级与株 

 

 

 

 
图 3  153-K和 CB-1在安徽和福建的农艺性状 

Fig. 3  153-K and CB-1 agronomic traits in Anhui and Fujian 
 
高的相关系数是−0.475（p<0.01），为极显著负相关，
与叶片数、节距、茎围为不显著负相关。在福建，

病级与株高的相关系数是−0.221（p<0.05），为显著 
 
表 5  F2群体病级与农艺性状的相关系数 

Table 5  Correlation coefficients of disease grade and 
agronomic traits of F2 

地点 
Location 

株高 
Plant height 

叶片数 
Number 
of leaves 

节距 
Pitch distance 

茎围 
Stem 
circumference 

安徽 
Anhui 

−0.475** −0.025 −0.01 −0.122 

福建 
Fujian 

−0.221* −0.071 −0.107 0.079 

注：*表示差异显著（p <0.05），**表示差异极显著（p <0.01）。 
Note: * means significant difference at the 0.05 level, ** means significant 
diffeerence at the 0.01 level. 
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负相关，病级与叶片数、节距为不显著负相关，与

茎围为不显著正相关。 

3  讨  论 
抗源材料是烟草抗青枯病育种的基础，TI448A
是国内外少数抗青枯病的种质资源之一。1945年美
国首个育成抗青枯病品种 Oxford 26，后来相继培育
出了DB101、Coker139。用Coker 139育成的NC95、
Coker319和 G-28是 20世纪 70年代美国主要抗青
枯病品种和主体亲本。而我国青枯病抗病育种研究

起步较晚，开始于 20世纪 90年代。我国新审定的
抗青枯病新品种有云烟 202[15]、云烟 203[16]、云烟

87[17]、岩烟 97 等。目前国内大部分青枯病抗性来
源难以追踪，抗性来源明确的亲本也不属于常见的

抗源。 
改进传统的育种手段和方法，对快速培育烟草

抗青枯病优良品种非常重要。EMS诱变技术是人为
获得某些可遗传新材料的常用方法。中国农业科学

院烟草研究所采用 EMS 处理“翠碧一号”种子，
经过M2、M3代抗病性鉴定，获得“翠碧一号”抗
青枯病突变体 22个。突变体 153-K就是通过 EMS
诱变技术获得的高抗青枯病的新抗源，为烟草抗青

枯病育种及抗病机理的研究提供了材料 [18-20]。 
烟草青枯病抗性是受遗传和环境两个相互作

用因素的影响。前人研究表明，不同烟草种质资源

对青枯病的抗性遗传存在差异。杨友才等[21]对烟草

抗性资源 TI448A 的抗性遗传机理进行研究，结果
表明其抗性受显性单基因控制。QIAN 等[22]研究认

为，岩烟 97 的青枯病抗性在田间表现为主基因控
制。耿锐梅等[23]对岩烟 97的青枯病抗性进行分析，
结果表明其抗性受 2对加性、显性、上位性主基因
以及加性、显性、上位性多基因控制。邹文莉等[24]

对烤烟品种翠碧一号通过 EMS 诱变而来的突变体
117-K、486-K的抗性遗传规律进行分析，发现其抗
性遗传效应存在一些差异，突变体 117-K的抗性受
2对主基因控制，具有加性效应。突变体 486-K的
抗性受 2 对主基因控制，具有加性-显性-上位性效
应。 
本研究对安徽、福建环境中突变体153-K×CB-1
组合 P1、P2、F1和 F2四个世代采用“主基因+多
基因”混合遗传模型进行联合分析，在安徽，153-K
表现为 2对主基因控制，具有等显性效应。在福建，

受 2 对加性-显性-上位主基因控制，与邹文莉等[24]

对突变体 486-K进行的青枯病抗性遗传规律研究结
果一致。本研究在安徽、福建两个环境下，其抗性

遗传效应存在一些差异，可能是因为：（1）不同环
境下病情的分化差异很大。青枯病多发生在高温高

湿条件下，土壤、气候等生态条件也会影响青枯病

的发生。因此，同一品种在同一年份不同试验点的

发病情况可能也有差异。（2）烟草青枯菌菌系分化
比较复杂，因寄主范围、地理分布、致病性以及生

理特性的多样性和复杂性被公认为多变的复合种。

青枯菌还具有种下遗传多样性。福建、安徽两个试

验点的青枯菌都是青枯菌生理小种 1号，以演化型
进行划分时都是演化型 1，但其演化型下具有序列
变种差异性。福建省拥有 13、14、15、17、34 和
44 六个序列变种，安徽青枯菌为序列变种 15，安
徽、福建两个试验点青枯菌在序列变种上具有差异

性。不同试验点的青枯菌在致病性和某些性状上可

能也存在差异。这可能是 153-K遗传模型不同的原
因。总之，虽然两个试验点遗传模型略有不同，但

153-K 青枯病抗性都是受两对主基因控制，且均具
有显性效应。 

4  结  论 
本研究采用卡方检验和“主基因+多基因”混合
遗传模型联合分析了烟草抗青枯病突变体 153-K 在
安徽、福建两地试验点的遗传规律，分别为

MX2-EEAD-AD和MX2-ADI-AD模型。在安徽试验
点，突变体 153-K的抗性受 2 对主基因控制，具有
等显性效应。在福建试验点中，突变体 153-K 的抗
性受 2对主基因控制，具有加性-显性-上位性效应。 
对安徽和福建两个试验点CB-1×153-K F2群体
的病级与农艺性状进行相关性分析，结果表明，F2
病级与株高显著负相关。叶片数、节距、茎围对青

枯病发病程度影响不显著。 
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