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　 　 摘要:为了明确辽宁地区水稻资源中抗稻瘟病基因的分布情况及抗病效应ꎬ选取辽宁地区水稻资源 １７６ 份ꎬ鉴定了抗稻瘟

病基因 ｐｉ２１、Ｐｉ３６、Ｐｉ３７、Ｐｉｔａ、Ｐｉｄ２、Ｐｉｄ３、Ｐｉ５ 及 Ｐｉｂ 在这些材料中的分布情况ꎬ并接种鉴定了这些材料对稻瘟病的抗性ꎮ 结果

表明:１７６ 份供试材料中ꎬ８３ 份对稻瘟病表现抗病ꎬ栽培稻、杂草稻及农家种中抗病品种所占的比率分别为 ４１ ４８％ 、１ １４％ 及

４ ５４％ ꎮ 抗稻瘟病基因 ｐｉ２１、Ｐｉ３６ 和 Ｐｉ３７ 在所有参试材料中均未检测到ꎬ且分别有 ７４ 份、４９ 份、４７ 份、５２ 份及 ８９ 份材料携带

Ｐｉｔａ、Ｐｉｄ２、Ｐｉｄ３、Ｐｉ５ 及 Ｐｉｂ 的抗病等位基因ꎮ 抗病基因绝大部分分布在栽培种中ꎬ农家种和杂草稻中分布较少ꎮ 不含有抗稻

瘟病基因和只携带单个抗病基因的材料对稻瘟病的抗性均较差ꎬ而抗病基因聚合可不同程度提高材料的抗性ꎮ 经检测ꎬ不含

有本试验鉴定的 ｐｉ２１ 等 ８ 个已克隆抗病基因的材料共 ３２ 份ꎬ其中表现抗病的占 ２１ ８７％ ꎻ只携带 １ 个抗稻瘟病基因的材料为

５２ 份ꎬ表现抗病的占 １７ ３１％ ꎻ携带 ２ 个抗稻瘟病基因的材料为 ３９ 份ꎬ表现抗病的占 ６９ ２３％ ꎬ其中以携带 Ｐｉｔａ ＋ Ｐｉ５ 的材料最

多(１４ 份)ꎬ且均表现抗病ꎻ携带 ３ 个抗稻瘟病基因的材料为 ３１ 份ꎬ表现抗病的占 ７７ ４２％ ꎬ以携带 Ｐｉｔａ ＋ Ｐｉｄ３ ＋ Ｐｉ５ 的材料抗

性最强ꎻ携带 ４ 个抗稻瘟病基因的水稻材料 ２２ 份ꎬ表现抗病的占 ７２ ７３％ ꎬ携带 ５ 个抗病基因的水稻材料未检测到ꎮ
关键词:水稻品种ꎻ稻瘟病ꎻ表型鉴定ꎻ基因型鉴定ꎻ基因聚合

Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｎｇ ａｎｄ Ａｎａｌｙｚｉｎｇ ｔｏ Ｒｉｃｅ Ｂｌａｓｔ Ｒｅｓｉｓｔａｎｔ Ｇｅｎｅｓ ｉｎ
Ｒｉｃｅ Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｏｆ Ｌｉａｏｎｉｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＷＡＮＧ Ｌｉ￣ｌｉ１ꎬＺＨＡＯ Ｊｉａ￣ｍｉｎｇ２ꎬＭＡ Ｚｕｏ￣ｂｉｎｇ１ꎬ３ꎬＺＨＥＮＧ Ｗｅｎ￣ｊｉｎｇ２ꎬＭＡ Ｄｉａｎ￣ｒｏｎｇ１

( １Ｒｉｃｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ Ｓｈｅｎｙａｎｇ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬＳｈｅｎｙａｎｇ １１０１６１ꎻ２Ｌｉａｏｎｉｎｇ Ｉｎｎｏｖａｔｉｏｎ Ｃｅｎｔｅｒ ｏｆ ｔｈｅ
Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ ＳｃｉｅｎｃｅｓꎬＳｈｅｎｙａｎｇ １１０１６１ꎻ３Ｒｉｃｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｌｉａｏｎｉｎｇ ＰｒｏｖｉｎｃｅꎬＳｈｅｎｙａｎｇ １１０１６１)

Ａｂｓｔｒａｃｔ:Ｔｏ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄ ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｒｉｃｅ ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｔｏ ｒｉｃｅ ｂｌａｓｔ ｄｉｓｅａｓｅ
ｉｎ Ｌｉａｏｎｉｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬｗｅ ｓｅｌｅｃｔｅｄ １７６ ｒｉｃｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍꎬａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｒｉｃｅ ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ
ｐｉ２１ꎬＰｉ３６ꎬＰｉ３７ꎬＰｉｔａꎬＰｉｄ２ꎬＰｉｄ３ꎬＰｉ５ ａｎｄ Ｐｉｂ ｉｎ ｔｈｅｓｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ. Ｍｅａｎｗｈｉｌｅꎬｔｈｅ ｐｈｅｎｏｔｙｐｅｓ ｏｆ ｒｉｃｅ ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔ￣
ａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｗｅｒｅ ｓｔｕｄｉｅｄ ｂｙ ｉｎｏｃｕｌａｔｉｎｇ Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ８３ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｗｅｒｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｏ ｒｉｃｅ
ｂｌａｓｔ ｄｉｓｅａｓｅꎬａｍｏｎｇ ｔｈｅｍꎬｔｈｅ ｒａｔｅｓ ｏｆ ｃｕｌｔｉｖａｒｓꎬｗｅｅｄｙ ｒｉｃｅ ａｎｄ ｌａｎｄｒａｃｅｓ ｗｅｒｅ ４１ ４８％ ꎬ１ １４％ ａｎｄ ４ ５４％ ꎬ
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｒｉｃｅ ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｐｉ２１ꎬ Ｐｉ３６ ａｎｄ Ｐｉ３７ ｗｅｒｅ ｎｏｔ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ ａｌｌ ｒｉｃｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍꎬａｎｄ ７４ꎬ４９ꎬ
４７ꎬ５２ ａｎｄ ８９ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｃａｒｒｉｅｄ ＰｉｔａꎬＰｉｄ２ꎬＰｉｄ３ꎬＰｉ５ ａｎｄ Ｐｉｂꎬｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｍｏｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｆｏｕｎｄ ｉｎ ｃｕｌｔｉ￣
ｖａｒｓꎬｂｕｔ ｔｈｅｙ ｗｅｒｅ ｒａｒｅ ｉｎ ｌａｎｄｒａｃｅｓ ａｎｄ ｗｅｅｄｙ ｒｉｃｅ. Ｍｏｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｔｈａｔ ｈａｄ ｎｏ ａｎｙ ｒｉｃｅ ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ
ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｃａｒｒｉｅｄ ｏｎｌｙ ｓｉｎｇｌｅ ｒｉｃｅ ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｇｅｎｅ ｗｅｒｅ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｔｏ ｒｉｃｅ ｂｌａｓｔ. Ｇｅｎｅ ｐｙｒａｍｉｄｉｎｇ ｃｏｕｌｄ ｉｍｐｒｏｖｅ
ｔｈｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｏ ｓｏｍｅ ｅｘｔｅｎｔ. Ｉｎ ｔｈｉｓ ｔｅｓｔꎬａｂｏｕｔ ３２ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｄｉｄ ｎｏｔ ｃａｒｒｙ ａｎｙ ｒｉｃｅ ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｔｈａｔ ｗｅ
ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄꎬａｎｄ ｏｎｌｙ ２１ ８７％ ｏｆ ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｏ ｒｉｃｅ ｂｌａｓｔꎻ ａｂｏｕｔ ５２ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｃａｒｒｉｅｄ ｓｉｎｇｌｅ ｒｉｃｅ ｂｌａｓｔ
ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅꎬａｎｄ ｏｎｌｙ １７ ３１％ ｏｆ ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｏ ｒｉｃｅ ｂｌａｓｔꎬｔｏｏꎻａｂｏｕｔ ３９ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｃａｒｒｉｅｄ ｔｗｏ ｒｉｃｅ
ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓꎬａｎｄ ６９ ２３％ ｏｆ ｗｈｉｃｈ ｓｈｏｗｅｄ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｏ ｔｈｉｓ ｄｉｓｅａｓｅ. Ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅｍꎬ１４ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｔｈａｔ ｃａｒ￣



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １８ 卷

ｒｉｅｄ Ｐｉｔａ ａｎｄ Ｐｉ５ ａｌｌ ｓｈｏｗｅｄ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｏ ｒｉｃｅ ｂｌａｓｔꎻａｍｏｎｇ ３１ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｃａｒｒｉｅｄ ｔｈｒｅｅ ｒｉｃｅ ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓꎬｔｈｅ
ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｔｈａｔ ｗｅｒｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｏ ｒｉｃｅ ｂｌａｓｔ ａｃｃｏｕｎｔｅｄ ｆｏｒ ７７ ４２％ ꎬａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｔｈａｔ ｃａｒｒｉｅｄ Ｐｉ￣
ｔａꎬＰｉｄ３ ａｎｄ Ｐｉ５ ｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓｌｙ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎａｌｌｙ ｇｏｏｄꎻａｂｏｕｔ ２２ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｃａｒｒｉｅｄ ｆｏｕｒ ｒｉｃｅ ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓꎬ
ｗｉｔｈ ７２ ７３％ ｏｆ ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｏ ｒｉｃｅ ｂｌａｓｔꎻｔｈｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｃａｒｒｉｅｄ ｆｉｖｅ ｒｉｃｅ ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｎｏｔ
ｆｏｕｎｄ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓꎻｒｉｃｅ ｂｌａｓｔꎻｐｈｅｎｏｔｙｐｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎꎻｇｅｎｏｔｙｐｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎꎻｇｅｎｅ ｐｙｒａｍｉｄｉｎｇ

水稻是世界上最重要的粮食作物之一ꎬ世界上

超过一半的人口以稻米为食ꎮ 水稻是中国粮食安全

和农业可持续发展的重要战略资源[１￣３]ꎮ 由稻瘟病

菌(无性态:Ｐｙｒｉｃｕｌａｒｉａ ｇｒｉｓｅａ Ｓａｃｃ )引起的稻瘟病ꎬ
是水稻生产上最具毁灭性的病害之一ꎬ也是世界性

的真菌病害[４]ꎮ 该病既可造成水稻减产ꎬ也可降低

水稻的品质ꎬ是限制水稻生产的重要因素ꎮ 辽宁省

作为优质东北大米的主产区ꎬ水稻生产也一直遭受

稻瘟病的危害ꎬ每隔几年就有一次较大的流行[５￣７]ꎮ
自 ２０００ 年以来ꎬ辽宁省曾爆发 ４ 次稻瘟病大流行ꎬ
累计发病面积达 １ ２ × １０６ ｈｍ２ꎬ造成 ６ ７ × １０５ ｈｍ２

以上的稻田严重减产[３ꎬ８]ꎮ 而防控稻瘟病的危害ꎬ
最经济有效的方法仍是选育及推广抗病水稻新

品种ꎮ
目前育种家进行抗病品种选育ꎬ采取的主要方

法是通过将主栽品种与抗病亲本杂交ꎬ再将后代于

病害重发区进行自然鉴定ꎬ进而筛选抗病新品系来

进行ꎮ 但由于缺乏对抗源材料所携带抗稻瘟病基因

的了解ꎬ在抗性亲本选择上目的性不强ꎬ对杂交后代

的选择效率也较低ꎮ 因此ꎬ鉴定水稻品种抗瘟基因

型ꎬ根据检测结果制定育种策略ꎬ并利用分子标记辅

助聚合主效抗病基因ꎬ拓宽水稻品种的抗谱ꎬ是育种

人员急需开展的工作ꎮ 目前已经报道了 ６９ 个抗稻

瘟病位点上共 ８５ 个主效基因[９￣１０]ꎬ其中 ２５ 个基因

已被成功克隆ꎬ包括 Ｐｉａ、Ｐｉｂ、Ｐｉｔａ、Ｐｉ２、Ｐｉ９、Ｐｉｚ￣ｔ、
Ｐｉｇｍ、Ｐｉｄ２、 Ｐｉｄ３、 Ｐｉ５、 ｐｉ２１、 Ｐｉ２５、 Ｐｉ３６、 Ｐｉ３７、 Ｐｉｔ、
Ｐｉｓｈ、Ｐｉｋ、Ｐｉｋ￣ｈ / Ｐｉ￣５４、Ｐｉｋ￣ｍ、Ｐｉｋ￣ｐ、ｐｂ１、Ｐｉ５６、Ｐｉ６３、
Ｐｉ１ 和 Ｐｉ５０ꎮ 对于抗稻瘟病基因在品种中的分布ꎬ
国内外学者也进行过大量的鉴定研究工作ꎬ并利用

相关的分子标记进行抗病品种的辅助选择或聚合育

种ꎬ如李进斌等[１１]利用 Ｐｉｔａ 和 Ｐｉｂ 抗病基因序列建

立的分子标记对材料进行了鉴定ꎻ时克等[１２] 已将

Ｐｉａ、Ｐｉｂ 及 Ｐｉ９ 聚合到 ９３１１ 和明恢 ６３ 等杂交稻亲

本中ꎬ获得了携带不同抗性基因的近等基因系和

２ ~ ３ 个抗性基因的聚合系ꎻ程芳艳等[１３] 分析了广

谱抗稻瘟病基因 Ｐｉｂ、Ｐｉ５ 在东北三省水稻品种中的

分布ꎻ刘华招等[１４]研究了抗病基因 Ｐｉｂ 和 Ｐｉｔａ 在黑

龙江省主栽品种中的分布及利用价值ꎮ 王妍等[１５]

鉴定了 Ｐｉｔａ、Ｐｉｄ２、Ｐｉｄ３ 等基因在 ２４ 份辽宁主栽水

稻品种中的分布及等位基因的序列变异情况ꎮ 但目

前对品种的抗稻瘟病基因鉴定多数停留在单个基因

的鉴定水平上ꎬ而利用多个基因的标记大规模开展

水稻育种亲本抗稻瘟病基因型鉴定的工作仍较少ꎬ
因此限制了多基因聚合效应的验证及多基因聚合品

种的选育ꎮ 本研究收集了辽宁省主栽水稻品种、农
家种及杂草稻共 １７６ 份ꎬ利用 Ｐｉｔａ、Ｐｉｄ２、Ｐｉｄ３、Ｐｉ５、
ｐｉ２１、Ｐｉ３６、Ｐｉ３７ 及 Ｐｉｂ 的功能标记及连锁标记鉴定

了 ８ 个抗病基因在 １７６ 个材料中的分布情况ꎬ同时

结合这些材料的抗稻瘟病表型鉴定结果分析抗稻瘟

病基因单个分布及不同基因聚合在辽宁地区的抗病

效应ꎬ研究结果对于抗稻瘟病分子育种中的亲本选

择、后代筛选及基因聚合等均具重要的参考价值ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 试验材料

１ １ １　 水稻材料　 本研究的试验材料包括辽宁省

各地主栽水稻品种、杂草稻材料和农家种ꎬ共 １７６
份ꎮ 其中 １３４ 份栽培种来自沈阳农业大学水稻研究

所、铁岭市农科院水稻研究所、丹东市农科院水稻研

究所及辽宁盐碱地利用研究所ꎬ杂草稻材料 １２ 份由

沈阳农业大学提供ꎬ农家种材料 ３０ 份引自辽宁省种

质资源库(辽宁省农业科学院作物基因资源储备中

心)ꎮ
１ １ ２　 稻瘟病菌　 用于人工接种鉴定的稻瘟病菌

共 ８ 个生理小种ꎬ分别是 ＺＡ１、ＺＡ９、ＺＢ１、ＺＢ１３、ＺＣ１、
ＺＥ１、ＺＦ１ 和 ＺＧ１ꎬ为辽宁各地区流行的主要菌群ꎬ由
沈阳农业大学植保学院刘志恒教授及魏松红教授

提供ꎮ
１ ２　 抗稻瘟病表型鉴定方法

１ ２ １　 抗病鉴定圃田间自然鉴定　 田间自然鉴定

选在稻瘟病常年高发的辽宁省东港市大孤山镇抗病

鉴定圃进行ꎬ由于该地区雾露时间长ꎬ日照时间相对

较短ꎬ在水稻整个生育期日平均气温达到 ２２ ~２６ ℃ꎬ
具有诱导稻瘟病发病的有利地理环境条件ꎬ历年稻

６２３
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瘟病发病都非常严重ꎮ 试验中每份材料设置 １ 个小

区ꎬ共 ２ 行ꎬ每行 １０ 丛ꎬ行株距为 ３０ ｃｍ × １６ ｃｍꎬ各
品种随机排列ꎬ每隔 １０ 行加种 ２ 行诱发品种丽江新

团黑谷ꎬ并将其作为感病品种对照ꎮ 病圃四周也插

植该诱发品种 ３ ~ ６ 行ꎮ 在水稻全生育期保持适当

水层ꎬ适当增施一些氮肥ꎬ根据病圃害虫、杂草发生

种类和程度使用杀虫剂、除草剂ꎬ不喷施杀菌剂ꎮ
１ ２ ２　 人工接种鉴定

１ ２ ２ １　 稻瘟病菌产孢培养　 将生长力旺盛的稻

瘟病菌丝涂到番茄燕麦培养基上ꎬ２５ ~ ２７ ℃ 培养

３ ~ ４ ｄꎬ稻瘟病菌丝长到培养皿的 １ / ４ 且呈现灰白

色时ꎬ用灭菌的棉签将菌丝轻轻刮掉ꎬ在培养皿上盖

上一层纱布ꎬ始终使纱布保持湿润状态ꎬ继续培养 ２
~ ３ ｄꎬ此时将产生大量稻瘟病孢子ꎮ
１ ２ ２ ２　 喷雾接种鉴定　 将 ８ 个生理小种的病原

菌孢子分别配成悬浮液(单位为 １２０ 倍显微镜视野

下有 ２０ 个左右孢子)ꎬ等量混合ꎬ均匀喷在 ４ 叶 １ 心

时期的幼苗上ꎬ接种后 ２４ ｈ 用塑料膜覆盖保湿ꎬ并
防止阳光直射ꎮ
１ ２ ３　 致病反应型调查　 田间诱发抗病表型的鉴

定时期为分蘖末期(７ 月上旬)ꎬ人工接种鉴定抗病

性调查于接种后 １０ ｄ 进行ꎬ致病反应型均参照统一

标准进行评定[１６]ꎬ发病级取两种鉴定方法中的感病

级别较高者ꎬ即如田间自然诱发鉴定表现为中抗

(ＭＲ)ꎬ人工接种鉴定表现为感病(Ｓ)ꎬ则最终鉴定

结果为 Ｓꎮ
１ ３　 抗稻瘟病基因型鉴定方法

取 １７６ 份水稻材料 ３ ~５ 叶期的叶片ꎬＣＴＡＢ 法提

取 ＤＮＡ[１７]ꎬ对于 ｐｉ２１、Ｐｉ３６、Ｐｉ３７、Ｐｉｔａ、Ｐｉｄ２、Ｐｉｄ３ꎬ根据

其序列设计引物(表１)ꎬ扩增产物包含６ 个基因的功能

性位点ꎬＰＣＲ 产物纯化后测序ꎬ测序结果利用 ｓｅｑ￣ｍａｎ
软件进行比对ꎻ对于Ｐｉ５ 及Ｐｉｂꎬ用２ 个基因的连锁标记

扩增[１８￣１９]ꎬ从电泳结果判定基因的分布ꎮ
ＰＣＲ 体 系 总 体 积 ２５ μＬꎬ 其 中 ＤＮＡ １ μＬ

(２０ ~１００ ｎｇ / μＬ)ꎬ上下游引物各 １ μＬ(１０ μｍｏｌ / Ｌ)ꎬ
５ Ｕ / μＬ 的 ＴＡＫＡＲＡ ＬＡ Ｔａｑ(由美国 Ｑｉａｇｅ 公司生

产)０ ２５ μＬꎬｄＮＴＰ Ｍｉｘｔｕｒｅ (２ ５ ｍｍｏｌ / Ｌ) ２ ５ μＬꎬ
Ｂｕｆｆｅｒ(５ × )３ μＬꎬ蒸馏水 １６ ２５ μＬꎮ ＰＣＲ 反应程序

如下:９５ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎬ９５ ℃变性 ３０ ｓꎬ５５ ~ ６１ ℃
退火 ３０ ｓꎬ７２ ℃延伸 ３０ ~ ６０ ｓ(每对引物的退火温度

及延伸时间见表 １)ꎬ３０ 个循环ꎬ７２ ℃总延伸 ５ ｍｉｎꎬ
４ ℃保存ꎮ 反应结束后取６ μＬ ＰＣＲ 产物并加入２ μＬ
Ｌｏａｄｉｎｇ ｂｕｆｆｅｒꎬ在 １％琼脂糖凝胶(Ｇｏｌｄｅｎｖｉｅｗ 染色)
中于 １３０ Ｖ 电压下电泳 ０ ２５ ~ ０ ５ ｈꎬ利用凝胶成像

系统观察电泳条带大小ꎬ并照相ꎮ 将 ２５ μＬ 的 ＰＣＲ
产物提交至中美泰和测序公司进行测序ꎮ

表 １　 用于扩增抗稻瘟病基因的引物

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒｓ ｕｔｉｌｉｚｅｄ ｆｏｒ ａｍｐｌｉｆｙｉｎｇ ｔｈｅ ｒｉｃｅ ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｇｅｎｅｓ
抗病基因 引物名称 引物序列(５′￣３′) 退火温度(℃) 延伸时间(ｓ) 目的片段长度(ｂｐ)
Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ａｎｎｅａｌｉｎｇ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ Ｅｘｔｅｎｓｉｏｎ ｔｉｍｅ Ｆｒａｇｍｅｎｔ ｌｅｎｇｔｈ
Ｐｉｔａ Ｐｒｉｍｅｒ１

ＹＬ１５５ / １８７

ＹＬ１８３ / １８７

Ｆ ＡＣＴＴＣＡＴＧＴＴＴＧＴＣＴＧＴＡＣＡＧＣＡ
Ｒ ＴＣＡＡＡＣＡＡＴＣＡＴＣＡＡＧＴＣＡＧ
Ｆ ＡＧＣＡＧＧＴＴＡＴＡＡＧＣＴＡＧＧＣＣ
Ｒ ＣＴＡＣＣＡＡＣＡＡＧＴＴＣＡＴＣＡＡ
Ｆ ＡＧＣＡＧＧＴＴＡＴＡＡＧＣＴＡＧＣＴＡＴ
Ｒ ＣＴＡＣＣＡＡＣＡＡＧＴＴＣＡＴＣＡＡ

５５ ３０ 　 ４６７

５５ ３０ １０４２

５５ ３０ １０４２

Ｐｉｄ２ Ｐｒｉｍｅｒ２ Ｆ ＴＣＴＴＣＣＣＴＣＣＴＧＣＧＧＣＴＡＡ
Ｒ ＣＣＡＡＡＣＣＣＴＣＣＣＴＧＡＣＣＡＡ

５５ ３０ 　 ４９６

Ｐｉｄ３ Ｐｒｉｍｅｒ３ Ｆ ＣＡＴＧＡＣＡＡＣＣＣＴＴＣＡＧＡＣＡＴ
Ｒ ＡＣＡＧＡＧＣＡＧＧＡＡＣＴＴＣＡＧＡＴ

５５ ３０ 　 ５５０

Ｐｉ５ Ｐｒｉｍｅｒ４ Ｆ ＣＣＡＡＧＴＧＣＡＡＣＴＡＧＡＧＧＴＡＴＧＧＴ
Ｒ ＧＴＧＣＡＴＣＡＴＣＴＴＣＡＧＡＴＡＴＣＡＧＧ

５６ ７０ １１０５

ｐｉ２１ Ｐｒｉｍｅｒ５ Ｆ ＡＧＧＴＧＧＡＧＴＡＣＧＡＣＧＴＧＡＡＧ
Ｒ ＧＴＡＣＧＧＣＡＣＣＡＧＣＴＴＧＣＡＣＴ

５５ ３０ 　 ６３３

Ｐｉ３６ Ｐｒｉｍｅｒ６ Ｆ ＧＴＴＣＡＴＧＡＴＡＴＧＧＴＧＣＴＣＧＡＴＣ
Ｒ ＴＣＣＧＧＣＡＧＣＴＣＴＴＣＴＡＴＴＧＴＡＣ

５５ ３０ 　 ４５２

Ｐｉ３７ Ｐｒｉｍｅｒ７ Ｆ ＡＡＴＧＡＡＣＴＧＡＡＧＡＣＣＡＴＧＣＴＧＧＡ
Ｒ ＴＧＧＡＡＧＴＡＣＡＴＣＴＣＧＴＣＴＡＧＡＡＧ

５５ ４０ 　 ６００

Ｐｉｂ Ｌｙｓ１４５

Ｐｉｂｄｏｍ

Ｆ ＴＣＧＧＴＧＣＣＴＣＧＧＴＡＧＴＣＡＧＴ
Ｒ ＧＧＧＡＡＧＣＧＧＡＴＣＣＴＡＧＧＴＣＴ
Ｆ ＧＡＡＣＡＡＴＧＣＣＣＡＡＡＣＴＴＧＡＧＡ

Ｒ ＧＧＧＴＣＣＡＣＡＴＧＴＣＡＧＴＧＡＧＣ

５５ ９０ 　 ８０３

５５ ９０ 　 ３６５

７２３
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２　 结果与分析

２ １　 １７６ 份水稻资源的抗稻瘟病表型鉴定

抗病鉴定结果表明:感病对照 (丽江新团黑

谷)对稻瘟病表现高感ꎬ而各试验材料对该病敏感

程度不同ꎬ综合田间诱发及人工接种的鉴定结果ꎬ
１７６ 份材料中ꎬ对稻瘟病表现高抗(ＨＲ)的材料有

３ 份ꎬ分别为沈农 Ｈ１０、铁粳 ９ 和盐粳 ４５６ꎻ表现抗

病(Ｒ)和中抗(ＭＲ)的材料分别有 ７８ 份和 ２ 份ꎬ
另有 ９３ 份材料对稻瘟病表现感病ꎬ其中高感(ＨＳ)
材料 ２ 份ꎬ感病( Ｓ)和中感( ＭＳ) 材料分别为 ８８
份和 ３ 份ꎮ １３４ 份栽培稻品种中ꎬ有 ７３ 份对稻瘟

病表现抗病ꎬ占总数的 ４１ ４８％ ꎻ１２ 份杂草稻材

料中ꎬ有 ２ 份表现抗病ꎬ占总数的 １ １４％ ꎻ３０ 份

农家种中ꎬ有 ８ 份表现抗病ꎬ占总数的 ４ ５５％
(表 ２) ꎮ

表 ２　 １７６ 份供试品种的表型和基因鉴定

Ｔａｂｌｅ ２　 ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ １７６ ｔｅｓｔｅｄ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

编号 品种名称 所属类别 来源 穗颈瘟抗性

基因

Ｇｅｎｅｓ
Ｎｕｍｂｅｒ Ｎａｍｅ Ｃａｔｅｇｏｒｙ Ｓｏｕｒｃｅ Ｐａｎｉｃｌｅ ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

Ｐｉｔａ Ｐｉｄ２ Ｐｉｄ３ Ｐｉ５ Ｐｉｂ

Ｋ１ 沈农 １４０７ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ － ＋ ＋ ＋ ＋

Ｋ２ 沈农 １４０５ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｓ － － － － ＋

Ｋ３ 沈农 １４０６ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ － ＋ ＋ ＋ ＋

Ｋ４ 沈农 １４０１ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ － ＋ ＋ ＋ ＋

Ｋ５ 沈农 １２０４ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ ＋ － － ＋ ＋

Ｋ６ 沈农 ９８１６ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ ＋ － － ＋ ＋

Ｋ７ 千重浪 ２ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ ＋ － － ＋ ＋

Ｋ８ 沈农 １４０２ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ ＋ － － ＋ －

Ｋ９ 沈农 ０１６ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｓ － － － － ＋

Ｋ１０ 沈农 Ｙ２０１０ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｓ － ＋ ＋ － ＋

Ｋ１１ 沈农糯稻 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ － ＋ ＋ － ＋

Ｋ１２ 沈农 １００４ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ ＋ － － ＋ ＋

Ｋ１３ 沈农 １００１ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ ＋ ＋ ＋ － ＋

Ｋ１４ 沈农 ９９０３ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｓ － － － － ＋

Ｋ１５ 沈农 ０５４ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｓ － － － － ＋

Ｋ１６ 沈农 Ｚ６８ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ － － － ＋ －

Ｋ１７ 沈农 ８０８ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｓ － － － － ＋

Ｋ１８ 沈农 ０９００１ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｓ － － － － ＋

Ｋ１９ 沈农 ０９５４３ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ ＋ － － ＋ ＋

Ｋ２０ 沈农 Ｚ７３ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ － － － ＋ －

Ｋ２１ 沈农 １５０１ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ ＋ － － ＋ －

Ｋ２２ 沈农 １５０２ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ ＋ － － ＋ －

Ｋ２３ 沈农 Ｈ０１ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ － － － ＋ ＋

Ｋ２４ 沈农 １５０４ 栽培稻 沈阳农业大学 ＨＳ － ＋ ＋ － ＋

Ｋ２５ 沈农 １５０５ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ ＋ － － － ＋

Ｋ２６ 沈农 １５０６ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｓ ＋ － － － －

Ｋ２７ 沈农 １５０７ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ ＋ － － ＋ ＋

Ｋ２８ 沈农 １５０８ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｓ － － － － ＋

Ｋ２９ 沈农 １５０９ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ ＋ － － ＋ －

Ｋ３０ 沈农 １５１０ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ ＋ － － ＋ －

８２３
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表 ２(续)

编号 品种名称 所属类别 来源 穗颈瘟抗性

基因

Ｇｅｎｅｓ
Ｎｕｍｂｅｒ Ｎａｍｅ Ｃａｔｅｇｏｒｙ Ｓｏｕｒｃｅ Ｐａｎｉｃｌｅ ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

Ｐｉｔａ Ｐｉｄ２ Ｐｉｄ３ Ｐｉ５ Ｐｉｂ

Ｋ３１ 沈农 １５１１ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ ＋ － － ＋ ＋

Ｋ３２ 沈农 １５１２ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｓ － － － － ＋

Ｋ３３ 沈农 １５１３ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｓ ＋ － － ＋ ＋

Ｋ３４ 沈农 １４０２ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ ＋ － － ＋ －

Ｋ３５ 沈农 １４０３ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ ＋ － － ＋ －

Ｋ３６ 沈农 １３０２ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｓ － － － ＋ ＋

Ｋ３７ 沈农 １４０４ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ ＋ － － ＋ ＋

Ｋ３８ 沈农 １３０６ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｓ － － － － －

Ｋ３９ 沈农 ０９４０７ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｓ － － － － ＋

Ｋ４０ 沈农 １５０３ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ ＋ － － ＋ －

Ｋ４１ 沈农 Ｈ０２ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｓ ＋ － － － －

Ｋ４２ 沈农 Ｈ０３ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｓ ＋ － － － －

Ｋ４３ 沈农 Ｈ０４ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｓ ＋ － － － －

Ｋ４４ 沈农 Ｈ０５ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｓ ＋ － － － －

Ｋ４５ 沈农 Ｈ０６ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｓ － － － － ＋

Ｋ４６ 沈农 Ｈ０８ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｓ ＋ － － － －

Ｋ４７ 沈农 Ｈ０９ 栽培稻 沈阳农业大学 ＭＲ － － － ＋ ＋

Ｋ４８ 沈农 Ｈ１０ 栽培稻 沈阳农业大学 ＨＲ ＋ ＋ ＋ ＋ －

Ｋ４９ 沈农 Ｈ１１ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｓ ＋ － － － －

Ｋ５０ 沈农 Ｈ１２ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｓ ＋ － － － －

Ｋ５１ 沈农 Ｈ２２ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｓ ＋ － － － ＋

Ｋ５２ 沈农 Ｈ２３ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｓ ＋ － － － ＋

Ｋ５３ 沈农 Ｈ２４ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ ＋ － － ＋ ＋

Ｋ５４ 沈农 Ｈ２５ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ ＋ － － ＋ －

Ｋ５５ 沈农 Ｈ２７ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ ＋ － － ＋ －

Ｋ５６ 沈农 １４０７７ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ ＋ － － ＋ －

Ｋ５７ 沈农 Ｈ２９ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ ＋ － － － ＋

Ｋ５８ 沈农 Ｈ３０ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｓ ＋ － － － ＋

Ｋ５９ 沈农 Ｈ３１ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｓ － － － － ＋

Ｋ６０ 沈农 Ｈ３２ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ ＋ － － ＋ －

Ｋ６１ 沈农 Ｈ５０ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ － ＋ ＋ － ＋

Ｋ６２ 沈农 Ｈ５４ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｓ － － － － ＋

Ｋ６３ 沈农 Ｈ６０ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｓ ＋ － － ＋ ＋

Ｋ６４ 沈农 Ｈ６２ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ － － － ＋ ＋

Ｋ６５ 沈农 Ｈ６３ 栽培稻 沈阳农业大学 Ｒ ＋ ＋ ＋ － ＋

Ｋ６６ 铁粳 ７ 栽培稻 铁岭农科院水稻研究所 Ｒ ＋ － － － ＋

Ｋ６７ 铁粳 ９ 栽培稻 铁岭农科院水稻研究所 ＨＲ ＋ ＋ ＋ ＋ －

Ｋ６８ 铁粳 １１ 栽培稻 铁岭农科院水稻研究所 Ｒ － － － － ＋

Ｋ６９ 铁粳 １２ 栽培稻 铁岭农科院水稻研究所 ＭＲ ＋ ＋ ＋ － ＋

９２３
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表 ２(续)

编号 品种名称 所属类别 来源 穗颈瘟抗性

基因

Ｇｅｎｅｓ
Ｎｕｍｂｅｒ Ｎａｍｅ Ｃａｔｅｇｏｒｙ Ｓｏｕｒｃｅ Ｐａｎｉｃｌｅ ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

Ｐｉｔａ Ｐｉｄ２ Ｐｉｄ３ Ｐｉ５ Ｐｉｂ

Ｋ７０ 铁粳 １３ 栽培稻 铁岭农科院水稻研究所 Ｓ － ＋ ＋ － ＋

Ｋ７１ 铁粳 １４ 栽培稻 铁岭农科院水稻研究所 Ｒ ＋ ＋ ＋ － －

Ｋ７２ 铁 ０９Ｂ１６１ 栽培稻 铁岭农科院水稻研究所 Ｓ ＋ － － － －

Ｋ７３ 铁 １２Ａ１８ 栽培稻 铁岭农科院水稻研究所 ＭＳ ＋ ＋ ＋ － ＋

Ｋ７４ 铁 １３Ａ３ 栽培稻 铁岭农科院水稻研究所 Ｒ ＋ ＋ ＋ － ＋

Ｋ７５ 铁 １３Ａ１６ 栽培稻 铁岭农科院水稻研究所 Ｒ ＋ ＋ ＋ － －

Ｋ７６ 铁 ９９３６ 栽培稻 铁岭农科院水稻研究所 Ｒ － － － － －

Ｋ７７ 铁优 ３ 栽培稻 铁岭农科院水稻研究所 Ｒ － ＋ ＋ ＋ ＋

Ｋ７８ 铁优 ４ 栽培稻 铁岭农科院水稻研究所 Ｒ ＋ ＋ ＋ － ＋

Ｋ７９ 铁优 ８ 栽培稻 铁岭农科院水稻研究所 Ｒ ＋ ＋ ＋ － ＋

Ｋ８０ 铁优 ９ 栽培稻 铁岭农科院水稻研究所 Ｓ ＋ ＋ ＋ － ＋

Ｋ８１ 铁优 １２ 栽培稻 铁岭农科院水稻研究所 Ｓ ＋ ＋ ＋ － ＋

Ｋ８２ 铁优 １３ 栽培稻 铁岭农科院水稻研究所 Ｒ ＋ ＋ ＋ － ＋

Ｋ８３ 铁 １４Ａ１ 栽培稻 铁岭农科院水稻研究所 Ｓ ＋ － ＋ － －

Ｋ８４ 丹粳 １ 号 栽培稻 丹东农科院水稻研究所 Ｒ － － － － －

Ｋ８５ 丹粳 １８ 栽培稻 丹东农科院水稻研究所 Ｓ － － － － ＋

Ｋ８６ 丹旱稻 ５３ 栽培稻 丹东农科院水稻研究所 Ｒ － ＋ ＋ － －

Ｋ８７ 丹 ４２６ 栽培稻 丹东农科院水稻研究所 Ｒ ＋ ＋ ＋ － －

Ｋ８８ 丹 ６２１ 栽培稻 丹东农科院水稻研究所 Ｒ ＋ ＋ ＋ － －

Ｋ８９ 丹 １０３ 栽培稻 丹东农科院水稻研究所 Ｒ － ＋ ＋ － ＋

Ｋ９０ 丹 ９１０ 栽培稻 丹东农科院水稻研究所 Ｒ － ＋ ＋ － ＋

Ｋ９１ 丹 ５７８ 栽培稻 丹东农科院水稻研究所 Ｒ － ＋ － － ＋

Ｋ９２ 丹 ５７９ 栽培稻 丹东农科院水稻研究所 Ｒ － － － － ＋

Ｋ９３ 丹 ９９ 栽培稻 丹东农科院水稻研究所 Ｓ － － － － ＋

Ｋ９４ 丹粳 １５ 栽培稻 丹东农科院水稻研究所 Ｓ － － － － ＋

Ｋ９５ 中丹 ４ 号 栽培稻 丹东农科院水稻研究所 Ｓ － － － － ＋

Ｋ９６ ＤＲ２１１ 栽培稻 丹东农科院水稻研究所 Ｓ － － － － －

Ｋ９７ 新 ２２￣１０ 栽培稻 丹东农科院水稻研究所 Ｒ ＋ － － ＋ －

Ｋ９８ 港丰 ２ 号 栽培稻 丹东农科院水稻研究所 Ｓ － － － － ＋

Ｋ９９ 津原 ８８ 栽培稻 丹东农科院水稻研究所 ＨＳ － － ＋ － －

Ｋ１００ 港育 ７ 号 栽培稻 丹东农科院水稻研究所 Ｓ － － － － －

Ｋ１０１ 金禾 ２ 号 栽培稻 丹东农科院水稻研究所 Ｒ － ＋ － － －

Ｋ１０２ 盐粳 ４７￣８ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｓ － － － － ＋

Ｋ１０３ 盐粳 ４７￣８ 东 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｓ － － － ＋ ＋

Ｋ１０４ 盐粳 ４７￣８ 中 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｒ － － ＋ ＋ ＋

Ｋ１０５ 盐粳 ４５６ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 ＨＲ ＋ － ＋ － －

Ｋ１０６ 盐粳 ９３３ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｓ ＋ ＋ ＋ － ＋

Ｋ１０７ 盐 ４３１ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｒ ＋ ＋ － － ＋

Ｋ１０８ 盐 １３０１ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｒ ＋ ＋ － － ＋

０３３
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表 ２(续)

编号 品种名称 所属类别 来源 穗颈瘟抗性

基因

Ｇｅｎｅｓ
Ｎｕｍｂｅｒ Ｎａｍｅ Ｃａｔｅｇｏｒｙ Ｓｏｕｒｃｅ Ｐａｎｉｃｌｅ ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

Ｐｉｔａ Ｐｉｄ２ Ｐｉｄ３ Ｐｉ５ Ｐｉｂ

Ｋ１０９ 盐 １３０２ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｒ ＋ － ＋ － －

Ｋ１１０ 盐 １４０１ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｓ － － － － ＋

Ｋ１１１ Ｃ１０３ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｓ － － － ＋ －

Ｋ１１２ Ｃ１３９ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｓ － － － － ＋

Ｋ１１３ Ｃ３１０ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｒ ＋ － － － －

Ｋ１１４ Ｃ３１４ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｓ ＋ － ＋ － －

Ｋ１１５ Ｈ１０７ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｓ － － ＋ － ＋

Ｋ１１６ Ｈ１６８ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｒ ＋ ＋ － － ＋

Ｋ１１７ Ｈ１７２ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｒ ＋ ＋ ＋ － ＋

Ｋ１１８ ３３７ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｓ － － － － ＋

Ｋ１１９ Ｌ３５ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｓ － ＋ ＋ － ＋

Ｋ１２０ 盐糯 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｒ － － ＋ ＋ －

Ｋ１２１ Ｊ１ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｓ ＋ ＋ － － ＋

Ｋ１２２ Ｑ６ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 ＭＳ － ＋ ＋ ＋ ＋

Ｋ１２３ Ｑ１９ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｓ － － － － ＋

Ｋ１２４ Ｑ２５ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｒ ＋ ＋ － － ＋

Ｋ１２５ Ｑ２６ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｒ ＋ ＋ ＋ － ＋

Ｋ１２６ 花粳 ８ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｓ － － － ＋ －

Ｋ１２７ 花粳 １５ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｒ － ＋ ＋ ＋ －

Ｋ１２８ 花粳 ２２ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｓ － － － ＋ －

Ｋ１２９ 花粳 １３０６ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｒ ＋ － － ＋ －

Ｋ１３０ 花粳 １４０４ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｓ ＋ － － － ＋

Ｋ１３１ 花粳 １４１６ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｓ － － ＋ － ＋

Ｋ１３２ 花粳 １４１７ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 ＭＳ － ＋ ＋ － －

Ｋ１３３ 花粳 １４１８ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｒ ＋ － － － ＋

Ｋ１３４ 花粳 １４２５ 栽培稻 辽宁盐碱地利用研究所 Ｒ － － － － ＋

Ｋ１３５ ０７—１４７(０７￣７) 杂草稻 取自宁夏 Ｓ － － － － －

Ｋ１３６ ０７—１４９(０７￣９) 杂草稻 取自宁夏 Ｓ － － － ＋ －

Ｋ１３７ ０７—１５０(０７￣１０) 杂草稻 取自宁夏 Ｓ － － － － －

Ｋ１３８ ０７—１５１(０７￣１１) 杂草稻 取自宁夏 Ｒ － － － － －

Ｋ１３９ ０７—１５５(０７￣４) 杂草稻 取自连云港 Ｓ － ＋ － － －

Ｋ１４０ ０７—１５７(０７￣６) 杂草稻 取自连云港 Ｓ － ＋ － － －

Ｋ１４１ ０７—１５９(０７￣８) 杂草稻 取自连云港 Ｒ － ＋ ＋ － －

Ｋ１４２ ０７—１８１(０７￣１２) 杂草稻 取自上海 Ｓ ＋ ＋ ＋ － ＋

Ｋ１４３ ０３—１ 杂草稻 取自上海 Ｓ － － － － －

Ｋ１４４ ０３—３ 杂草稻 取自上海 Ｓ － － － － －

Ｋ１４５ ０３—１４ 杂草稻 取自上海 Ｓ － － － － －

Ｋ１４６ ０３—１６ 杂草稻 取自上海 Ｓ － － － － ＋

Ｋ１４７ 华吹雪 农家种 辽宁省种质资源库 Ｓ － － － － －

Ｋ１４８ 一目惚 农家种 辽宁省种质资源库 Ｓ － － － ＋ －

Ｋ１４９ 梦明 农家种 辽宁省种质资源库 Ｒ － － － － －

１３３
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表 ２(续)

编号 品种名称 所属类别 来源 穗颈瘟抗性

基因

Ｇｅｎｅｓ
Ｎｕｍｂｅｒ Ｎａｍｅ Ｃａｔｅｇｏｒｙ Ｓｏｕｒｃｅ Ｐａｎｉｃｌｅ ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

Ｐｉｔａ Ｐｉｄ２ Ｐｉｄ３ Ｐｉ５ Ｐｉｂ

Ｋ１５０ 清锦 农家种 辽宁省种质资源库 Ｓ － － － － －

Ｋ１５１ 越实 农家种 辽宁省种质资源库 Ｒ － － － ＋ －

Ｋ１５２ 二节稻 农家种 辽宁省种质资源库 Ｓ － － － － －

Ｋ１５３ 太南稻 农家种 辽宁省种质资源库 Ｓ － － － － －

Ｋ１５４ 芦苇稻 农家种 辽宁省种质资源库 Ｒ － － － ＋ －

Ｋ１５５ 白大肚兴亚 农家种 辽宁省种质资源库 Ｓ － － － － －

Ｋ１５６ 红尖 农家种 辽宁省种质资源库 Ｒ － － － － －

Ｋ１５７ 永海稻 农家种 辽宁省种质资源库 Ｒ ＋ ＋ － － ＋

Ｋ１５８ 干拓稻 农家种 辽宁省种质资源库 Ｒ ＋ ＋ ＋ － ＋

Ｋ１５９ 农安稻 农家种 辽宁省种质资源库 Ｓ － ＋ － － ＋

Ｋ１６０ 太星稻 农家种 辽宁省种质资源库 Ｒ － － － － －

Ｋ１６１ 美山锦 农家种 辽宁省种质资源库 Ｓ － － － ＋ －

Ｋ１６２ 津轻旭 农家种 辽宁省种质资源库 Ｒ － － － － －

Ｋ１６３ 心待 农家种 辽宁省种质资源库 Ｓ － － － － －

Ｋ１６４ 挂桥 农家种 辽宁省种质资源库 Ｓ － － － － －

Ｋ１６５ 隆化大红谷欠 农家种 辽宁省种质资源库 Ｓ － － － － －

Ｋ１６６ 白大肚 农家种 辽宁省种质资源库 Ｓ － － － － －

Ｋ１６７ 红毛子 农家种 辽宁省种质资源库 Ｓ － － － － －

Ｋ１６８ 红粘稻 农家种 辽宁省种质资源库 Ｓ － － － － －

Ｋ１６９ 大黄粳子 农家种 辽宁省种质资源库 Ｓ － － － ＋ －

Ｋ１７０ 小白粳子 农家种 辽宁省种质资源库 Ｓ － － － － －

Ｋ１７１ 五常白毛 农家种 辽宁省种质资源库 Ｓ － － － － －

Ｋ１７２ 光头 农家种 辽宁省种质资源库 Ｓ － － － － －

Ｋ１７３ 红粘稻￣１ 农家种 辽宁省种质资源库 Ｓ － － － － －

Ｋ１７４ 猪毛稻 农家种 辽宁省种质资源库 Ｓ － － － ＋ －

Ｋ１７５ 火稻子 农家种 辽宁省种质资源库 Ｓ － － － － －

Ｋ１７６ 白芒稻 农家种 辽宁省种质资源库 Ｓ － － － － －

Ｓ:感病ꎻＭＳ:中感ꎻＨＳ:高感ꎻＲ:抗病ꎻＭＲ:中抗ꎻＨＲ:高抗ꎻ ＋ 表示携带该基因ꎻ － 表示不携带该基因

Ｓ:ＳｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅꎬＭＳ:Ｍｏｄｅｒａｔｅ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅꎬＨＳ:Ｈｉｇｈ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅꎬＲ:ＲｅｓｉｓｔａｎｔꎬＭＲ:Ｍｏｄｅｒａｔｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｔꎬＨＲ:Ｈｉｇｈ ｒｅｓｉｓｔａｎｔꎬ“ ＋ ” ｓｈｏｗｓ ｔｈｅ ｖａｒｉｅｔｙ ｃａｒｒｉｅｓ
ｔｈｅ ｇｅｎｅꎬ“ － ” ｓｈｏｗｓ ｔｈｅ ｖａｒｉｅｔｙ ｄｏｅｓ ｎｏｔ ｃａｒｒｙ ｔｈｅ ｇｅｎｅ

２ ２　 ８ 个抗稻瘟病基因在不同类型水稻资源中的

分布及其抗病效应分析

２ ２ １　 Ｐｉｔａ 在 １７６ 份材料中的分布及其抗病效应

分析　 Ｐｉｔａ 基因编码的蛋白由 ９２８ 个氨基酸组成ꎬ
其抗、感等位基因的差异位于第 ９１８ 位氨基酸ꎬ抗病

品种中的该位点为丙氨酸ꎬ而感病品种该位点是丝

氨酸[２０]ꎮ 以参试品种的 ＤＮＡ 为模板ꎬ利用本研究

设计的引物 Ｐｒｉｍｅｒ１ꎬ扩增产物约为 ４６７ ｂｐꎬ其中ꎬ功
能性位点位于 ４３２ ｂｐ 处ꎬ如该位点显示为 Ｇꎬ则表

明品种携带 Ｐｉｔａ 的抗病等位基因ꎬ如该位点为 Ｔꎬ表
明品种携带 Ｐｉｔａ 的感病等位基因ꎮ 如图 １ 所示ꎬ

１７６ 个材料中沈农 ９８１６ 等 ７４ 份材料在功能性位点

处的碱基序列为 ＧＣＴꎬ其余 １０２ 份材料均为 ＴＣＴꎮ
表明 ７４ 份水稻材料携带 Ｐｉｔａ 的抗病等位基因ꎮ 这

些材料绝大部分为栽培种ꎬ只有 １ 份杂草稻材料和

２ 份农家种携带该基因ꎮ ７４ 份材料中对稻瘟病表现

ＭＲ ~ ＨＲ 的材料为 ５０ 份ꎬ占 ６７ ５７％ (图 ２)ꎮ 为了

进一步确认鉴定结果ꎬ本研究还参考前人的鉴定方

法[２１]ꎬ利用显性分子标记 ＹＬ１５５ / １８７ 和 ＹＬ１８３ / １８７
进行了重复性验证(图 ３)ꎬ结果表明利用两对引物

扩增的鉴定结果与本研究利用测序技术进行功能性

位点鉴定的结果一致ꎮ

２３３
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沈农 ９８１６ 等 ７４ 个品种在图中 ４３２ ~ ４３４ 碱基处为 ＧＣＴꎬ编码丙氨酸ꎻ沈农 １４０７ 等 １０２ 个品种在

相应位点碱基序列为 ＴＣＴꎬ编码丝氨酸ꎮ 加粗部分为品种间的多态性位点ꎬ下同

Ｔｈｅ ４３２￣４３４ ｔｈ ｂｐ ｏｆ Ｐｉｔａ ａｌｌｅｌｅ ｉｎ ７４ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ Ｓｈｅｎｎｏｎｇ ９８１６ ｉｓ ＧＣＴꎬｃｏｄｉｎｇ ａｌａｎｉｎｅꎻｉｎｓｔｅａｄꎬｉｎ １０２ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｓｕｃｈ ａｓ
Ｓｈｅｎｎｏｎｇ１４０７ꎬｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｓ ＴＣＴꎬｃｏｄｉｎｇ ｓｅｒｉｎｅ. Ｔｈｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ａｒｅ ｓｈｏｗｎ ｉｎ ｏｖｅｒｓｔｒｉｋｉｎｇꎬｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ

图 １　 Ｐｉｔａ 抗感等位基因序列比对

Ｆｉｇ １　 Ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ａｎｄ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ａｌｌｅｌｅｓ ｏｆ Ｐｉｔａ

图 ２　 ５ 个基因在 １７６ 份材料中的分布

Ｆｉｇ ２　 Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ５ ｇｅｎｅｓ ｉｎ １７６ ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

Ａ 为抗病等位基因 Ｐｉｔａ 显性分子标记 ＹＬ１５５ / １８７ 扩增产物ꎻＢ 为感病等位基因 Ｐｉｔａ 显性分子标记 ＹＬ１８３ / １８７ 扩增产物ꎻＭ 为 ＤＬ２０００ 的

分子量标记ꎻ泳道 １ 为 Ｐｉｔａ 单基因系ꎻ泳道 ２ 为丽江新团黑谷ꎻ泳道 ３ ~ ７ 分别为沈农 １２０４、沈农 ９８１６、铁粳 １２、丹 ４２６ 和永海稻

Ａ ｓｈｏｗｅｓ ｔｈｅ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｏｆ Ｐｉｔａ ａｌｌｅｌｅ ｂｙ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒ ＹＬ１５５ / １８７ꎬＢ ｓｈｏｗｅｓ ｔｈｅ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｏｆ
Ｐｉｔａ ａｌｌｅｌｅｓ ｂｙ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒ ＹＬ１８３ / １８７ꎬＭ ｉｓ ＤＬ２０００ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓꎬＬａｎｅ １ ｉｓ ｔｈｅ ｍｏｎｏｇｅｎｉｃ ｌｉｎｅ ｏｆ Ｐｉｔａꎬ
ｌａｎｅ ２ ｉｓ Ｌｉｊｉａｎｇｘｉｎｔｕａｎｈｅｉｇｕꎬｌａｎｅ ３￣７ ａｒｅ Ｓｈｅｎｎｏｎｇ １２０４ꎬＳｈｅｎｎｏｎｇ ９８１６ꎬＴｉｅｊｉｎｇ１２ꎬＤａｎ４２６ ａｎｄ Ｙｏｎｇｈａｉｄａｏꎬｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ

图 ３　 部分水稻品种中 Ｐｉｔａ 等位基因的扩增结果

Ｆｉｇ. ３　 Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｉｔａ ａｌｌｅｌｅｓ ｉｎ ｓｏｍｅ ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ
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２ ２ ２　 Ｐｉｄ２ 在 １７６ 份材料中的分布及其抗病效应

分析　 Ｐｉｄ２ 定位于水稻第 ６ 染色体上与着丝粒相

邻处ꎬ该基因的抗感差异是由一个单碱基突变引起

的ꎬ抗病等位基因第 ４４１ 位氨基酸为异亮氨酸ꎬ感
病等位基因为甲硫氨酸[２２] ꎮ 以 １７６ 个品种的

ＤＮＡ 为模板ꎬ利用 Ｐｒｉｍｅｒ２ 进行扩增ꎬ电泳结果显

示 １７６ 个供试材料均可扩增出该特异性片段

(４９６ ｂｐ)ꎮ １７６ 个材料中有 ４９ 份 ＰＣＲ 产物在第

２６６ 碱基处为 Ａꎬ即 Ｐｉｄ２ 基因组 ４４１ 位氨基酸处的

碱基序列为 ＡＴＡꎬ表明这些材料携带 Ｐｉｄ２ 的抗病

等位基因ꎮ 而其余 １２７ 个材料在该位点为 Ｇꎬ表明

其不携带该抗病基因(图 ４)ꎮ ４９ 份材料中有 ４２
份为栽培种(图 ２)ꎬ另有 ４ 份杂草稻材料和 ３ 份农

家种材料也携带 Ｐｉｄ２ 的抗病等位基因ꎮ ４９ 份材

料中对稻瘟病表现为 ＭＲ ~ ＨＲ 的材料为 ３４ 份ꎬ
占 ６９ ３９％ ꎮ

沈农 １４０７ 等 ４９ 个材料在图中 ２６４ ~ ２６６ 碱基处为 ＡＴＡꎬ编码异亮氨酸ꎻ沈农 １４０５ 等 １２７ 个品种在相应位点碱基序列为 ＡＴＧꎬ编码甲硫氨酸

Ｔｈｅ ２６４￣２６６ ｔｈ ｂｐ ｏｆ Ｐｉｄ２ ａｌｌｅｌｅ ｉｎ ４９ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ Ｓｈｅｎｎｏｎｇ １４０７ ｉｓ ＡＴＡꎬ
ｃｏｄｉｎｇ ｉｓｏｌｅｕｃｉｎｅꎻｉｎｓｔｅａｄꎬｉｎ １２７ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｃｈ ａｓ Ｓｈｅｎｎｏｎｇ １４０５ꎬｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｓ ＡＴＧꎬｃｏｄｉｎｇ ｍｅｔｈｉｏｎｉｎｅ

图 ４　 Ｐｉｄ２ 抗感等位基因序列比对

Ｆｉｇ ４　 Ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ａｎｄ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ａｌｌｅｌｅｓ ｏｆ Ｐｉｄ２

２ ２ ３　 Ｐｉｄ３ 在 １７６ 份材料中的分布及其抗病效

应分析 　 与 Ｐｉｔａ 和 Ｐｉｄ２ 类似ꎬＰｉｄ３ 的抗感等位

基因亦由单碱基突变引起ꎮ 造成 Ｐｉｄ３ 抗感差异

的原因是该基因的起始转录位点处的第 ２２０８
位碱基由 ＣＡＧ 突变为 ＴＡＧꎬ使 Ｐｉｄ３ 基因成为假

基因ꎬ丧失了抗性 [２３] ꎮ 本研究以参试材料 ＤＮＡ
为模板ꎬ利用 Ｐｒｉｍｅｒ３ 扩增ꎬ结果显示所有材料

均可扩增出特异性条带ꎬ但测序结果表明只有

沈农 １００１ 等 ４７ 份材料在 Ｐｉｄ３ 功能性位点处

碱基序列为 ＣＡＧꎬ而其余均为为 ＴＡＧ(图 ５) ꎬ表
明只有这些材料携带 Ｐｉｄ３ 的抗病等位基因ꎬ且
在这 ４７ 份材料中 ４４ 份为栽培种ꎬ杂草稻和农

家种中携带该基因的分别为 ２ 份和 １ 份 ( 图

２) ꎮ 在携带 Ｐｉｄ３ 抗病等位基因的 ４７ 份材料中

对稻瘟病表现为 ＭＲ ~ ＨＲ 的品种为 ３１ 份ꎬ占

６５ ９６％ ꎮ 　

沈农 １００１ 等 ４７ 个材料在图中 １７３ ~ １７５ 碱基处为 ＣＡＧꎬ编码谷氨酰胺ꎻ沈农 ９９０３ 等 １２９ 个材料在相应位点碱基序列为 ＴＡＧꎬ转录提前终止

Ｔｈｅ １７３￣１７５ ｔｈ ｂｐ ｏｆ Ｐｉｄ３ ａｌｌｅｌｅ ｉｎ ４７ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ Ｓｈｅｎｎｏｎｇ １００１ ｉｓ ＣＡＧꎬｃｏｄｉｎｇ ｇｌｕｔａｍｉｎｅꎻｉｎｓｔｅａｄꎬ
ｉｎ １２９ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｕｃｈ ａｓ Ｓｈｅｎｎｏｎｇ ９９０３ꎬｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｓ ＴＡＧꎬｗｈｉｃｈ ｌｅａｄ ｔｏ ｔｅｒｍｉｎａｔｅ ｇｅｎｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ

图 ５　 Ｐｉｄ３ 抗感等位基因序列比对

Ｆｉｇ ５　 Ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ａｎｄ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ａｌｌｅｌｅｓ ｏｆ Ｐｉｄ３

２ ２ ４　 Ｐｉ５ 在 １７６ 份材料中的分布及其抗病效

应分析 　 根据郑文静等 [１８] 的结果ꎬ利用 Ｐｒｉｍｅｒ４
扩增ꎬ从携带 Ｐｉ５ 抗病基因的水稻材料可扩增

出 １１０５ｂｐ 的特异性片段ꎮ 本研究中 １７６ 个供

试材料有 ５２ 份可扩增出该特异性片段ꎬ而利用

其余材料扩增后无 ＰＣＲ 产物或产物片段长度与

１１０５ ｂｐ 差距较大 ( 图 ６ ) ꎮ ５２ 份材料中 ４５ 份

为栽培种ꎬ只有 １ 份杂草稻材料和 ６ 份农家种

携带 Ｐｉ５ 的抗病等位基因(图 ２ ) ꎮ ５２ 份材料中

对稻瘟病表现为 ＭＲ ~ ＨＲ 的材料为 ３９ 份ꎬ占

７５ ００％ ꎮ 　
２ ２ ５　 Ｐｉｂ 在 １７６ 份材料中的分布及其抗病效应

分析　 参照刘洋等[１９] 的方法ꎬ利用 Ｐｉｂ 抗感病等

位基因的显性标记 Ｌｙｓ１４５ 和 Ｐｉｂｄｏｍꎬ以 １７６ 个材

料的 ＤＮＡ 为模板扩增ꎬ电泳结果显示 １７６ 个供试

材料中有 ８９ 个携带该基因(图 ７)ꎬ但其中只有 ４４
份材料对稻瘟病表现为 ＭＲ ~ ＨＲꎬ仅占 ４９ ４４％
(图 ２)ꎮ
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Ｍ 为 ＤＬ２０００ 分子量标记ꎻ泳道 １ 为 Ｐｉ５ 单基因系ꎻ２ 为丽江新团黑谷ꎻ３ ~ ７ 为携带 Ｐｉ５ 抗病等位基因的材料ꎬ分别是沈农 １４０６、
沈农 １４０１、千重浪 ２、芦苇稻和越实ꎻ８ ~ １２ 为不携带 Ｐｉ５ 抗病等位基因的材料ꎬ分别是沈农 １４０５、沈农 Ｙ２０１０、铁优 １２、丹 ５７９ 和太星稻

Ｍ ｉｓ ＤＬ２０００ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒꎬＬａｎｅ １ ｉｓ ｔｈｅ ｍｏｎｏｇｅｎｉｃ ｌｉｎｅ ｏｆ Ｐｉ５ꎬｌａｎｅ２ ｉｓ Ｌｉｊｉａｎｇｘｉｎｔｕａｎｈｅｉｇｕꎬ
ｌａｎｅ ３￣７ ａｒｅ ｔｈｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｔｈａｔ ｃａｒｒｉｅｄ Ｐｉ５ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ａｌｌｅｌｅꎬＳｈｅｎｎｏｎｇ １４０６ꎬＳｈｅｎｎｏｎｇ １４０１ꎬ

Ｑｉａｎｃｈｏｎｇｌａｎｇ２ꎬＬｕｗｅｉｄａｏ ａｎｄ Ｙｕｅｓｈｉꎬｌａｎｅ ８￣１２ ａｒｅ ｔｈｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｔｈａｔ ｄｉｄｎｔ
ｃａｒｒｙ Ｐｉ５ꎬＳｈｅｎｎｏｎｇ １４０５ꎬＳｈｅｎｎｏｎｇ Ｙ２０１０ꎬＴｉｅｙｏｕ１２ꎬＤａｎ５７９ ａｎｄ Ｔａｉｘｉｎｇｄａｏ

图 ６　 Ｐｉ５ 连锁标记在不同水稻材料中的扩增结果

Ｆｉｇ ６　 Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ｐｉ５ ｌｉｎｋｅｄ ｍａｒｋｅｒ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｉｃｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ

Ａ 为抗病等位基因 Ｐｉｂ 显性分子标记 Ｐｉｂｄｏｍ 扩增产物ꎻＢ 为感病等位基因 Ｐｉｂ 显性分子标记 Ｌｙｓ１４５ 扩增产物ꎻＭ 为 ＤＬ２０００ 分子量

标记ꎻ泳道 １ 为 Ｐｉｂ 单基因系ꎻ泳道 ２ 为丽江新团黑谷ꎻ泳道 ３ ~ ７ 分别为沈农 １４０７、沈农 １４０５、铁优 １２、丹粳 １８ 和农安稻

Ａ ｉｓ ｔｈｅ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ａｌｌｅｌｅ ｏｆ Ｐｉｂ ｂｙ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒ ＰｉｂｄｏｍꎬＢ ｉｓ ｔｈｅ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｏｆ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ａｌｌｅｌｅｓ ｏｆ Ｐｉｂ ｂｙ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒ Ｌｙｓ１４５ꎬＭ ｉｓ ＤＬ２０００ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒꎬＬａｎｅ １ ｔｈｅ ｍｏｎｏｇｅｎｉｃ

ｌｉｎｅ ｏｆ Ｐｉｂꎬｌａｎｅ ２ ｉｓ Ｌｉｊｉａｎｇｘｉｎｔｕａｎｈｅｉｇｕꎬｌａｎｅ ３￣７ ａｒｅ Ｓｈｅｎｎｏｎｇ１４０７ꎬＳｈｅｎｎｏｎｇ１４０５ꎬＴｉｅｙｏｕ１２ꎬＤａｎｊｉｎｇ１８ ａｎｄ Ｎｏｎｇａｎｄａｏꎬｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ

图 ７　 部分水稻材料中 Ｐｉｂ 等位基因的扩增结果

Ｆｉｇ. ７　 Ｔｈｅ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ｐｉｂ ａｌｌｅｌｅｓ ｉｎ ｓｏｍｅ ｒｉｃｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ

２ ２ ６　 ｐｉ２１ꎬＰｉ３６ꎬＰｉ３７ 在 １７６ 份材料中的分布及

其抗病效应分析 　 Ｓ Ｆｕｋｕｏｋａ 等[２４] 的研究结果表

明ꎬ抗病等位基因 ｐｉ２１ 是功能丧失型突变ꎬ与感病

品种相比ꎬ抗病品种 Ｏｗａｒｉｈａｔａｍｏｃｈｉ 的 ｐｉ２１ 基因中

分别有 ２１ ｂｐ 和 ４８ ｂｐ 的缺失ꎬ本试验中利用 Ｐｒｉｍ￣
ｅｒ５ 扩增ꎬ参试水稻材料均可扩增出 ＰＣＲ 产物ꎬ测序

结果表明ꎬ１７６ 个材料的等位基因序列共分成 ２ 种

类型ꎬ但 ２ 种类型与 ｐｉ２１ 的抗病等位基因相比均有

差异(图 ８)ꎬ表明所有材料均不携带该基因ꎮ Ｐｉ３６
编码的蛋白产物由 １０５６ 个氨基酸组成ꎬ其抗性的产

生是由于第 ５９０ 位氨基酸发生了置换(丝氨酸取代

天冬氨酸) [２５]ꎮ 利用 Ｐｒｉｍｅｒ６ 扩增ꎬ测序结果表明本

试验中的 １７６ 份材料的第 ５９０ 位氨基酸(图 ９ 中第

２６８ ~ ２７０ ｔｈ ｂｐ)均为天冬酰胺ꎬ即均不携带该抗病等

位基因(图 ９)ꎻＰｉ３７ 编码一个由 １２９０ 个氨基酸组成

的包含"ＮＢＳ￣ＬＲＲ"结构的多肽产物ꎬ抗性的获得是

因第 ２３９ 位(丙氨酸突变为缬氨酸)和第 ２４７ 位氨

基酸 (蛋氨酸突变为异亮氨酸) 发生置换引起

的[２４]ꎮ 利用 Ｐｒｉｍｅｒ７ 扩增ꎬ对 ＰＣＲ 产物测序ꎬ结果

显示所有材料的第 ２３９ 位氨基酸(图 １０ 中 ２９５ ~
２９７ ｔｈ ｂｐ)及 ２４７ 位氨基酸(图 １０ 中 ３１９ ~ ３１２ ｔｈ ｂｐ)
均分别为缬氨酸和异亮氨酸(图 １０)ꎬ即均非抗病等

位基因ꎮ 综上ꎬ参试的 １７６ 份水稻材料均不携带

ｐｉ２１、Ｐｉ３６ 及 Ｐｉ３７ 的抗病等位基因ꎮ

５３３



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １８ 卷

沈农 １４０１ 等 ６ 个品种在图中第 １３６ 和 ３２１ 碱基处有 ９ｂｐ 和 ４８ｂｐ 的碱基缺失ꎻ沈农 １２０４ 等 １７６ 个品种在 １４５ 碱基处检测到 １ 个 ＳＮＰ
Ｎｉｎｅ ａｎｄ ｆｏｕｒｔｙ￣ｅｉｇｈｔ ｂｐ ｄｅｌｅｔｉｏｎ ｗｅｒｅ ｆｏｕｎｄ ｉｎ ｓｉｘ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｓｕｃｈ ａｓ Ｓｈｅｎｎｏｎｇ １４０１ ａｔ １３６ ｔｈ ａｎｄ ３２１ ｔｈ ｂｐꎬ

Ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ａ ＳＮＰ ａｔ １４５ ｔｈｂｐ ｉｎ １７６ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｓｕｃｈ ａｓ Ｓｈｅｎｎｏｎｇ １２０４

图 ８　 ｐｉ２１ 两个不同片段的碱基缺失和突变

Ｆｉｇ ８　 Ｂａｓｅ ｄｅｌｅｔｉｏｎ ａｎｄ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｉ２１ ｔｗｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ

沈农 １４０５ 等 １７６ 个材料在图中 ２６８ ~ ２７０ 碱基处为 ＡＡＴꎬ编码天冬酰胺

Ｔｈｅ ２６８￣２７０ ｔｈ ｂｐ ｏｆ Ｐｉ３６ ａｌｌｅｌｅ ｉｎ １７６ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ Ｓｈｅｎｎｏｎｇ １４０５ ｉｓ ＡＡＴ ｃｏｄｉｎｇ ａｓｐａｒａｇｉｎｅ

图 ９　 Ｐｉ３６ 抗感序列比对

Ｆｉｇ ９　 Ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ａｎｄ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ａｌｌｅｌｅ ｏｆ Ｐｉ３６

沈农 １４０５ 等 １７６ 个材料在图中 ２９５ ~ ２９７ 碱基处为 ＧＴＡꎬ编码缬氨酸ꎻ在图中 ３１９ ~ ３２１ 碱基处为 ＡＴＡꎬ编码异亮氨酸

Ｔｈｅ ２９５￣２９７ ｔｈ ｂｐ ｏｆ Ｐｉ３７ ａｌｌｅｌｅ ｉｎ １７６ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ Ｓｈｅｎｎｏｎｇ １４０５ ｉｓ ＧＴＡꎬ
ｃｏｄｉｎｇ ｖａｌｉｎｅꎻｉｎｓｔｅａｄꎬｉｎ ｔｈｅ ３１９￣３２１ ｔｈ ｂｐ ｏｆ Ｐｉ３７ ａｌｌｅｌｅ ｉｎ １７６ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｉｓ ＡＴＡꎬｃｏｄｉｎｇ ｉｓｏｌｅｕｃｉｎｅ

图 １０　 Ｐｉ３７ 抗感序列比对

Ｆｉｇ １０　 Ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ａｎｄ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ａｌｌｅｌｅ ｏｆ Ｐｉ３７

２ ２ ７　 单基因及多基因聚合的材料统计及其抗

性分析 　 对各水稻材料进行抗稻瘟病基因型鉴

定表明(表 ３) ꎬ不含有所检测的 ８ 个抗稻瘟病基

因 的 材 料 为 ３２ 份ꎬ 其 中 ７ 份 表 现 抗 病ꎬ 占

２１ ８７％ ꎻ只携带 １ 个抗病基因的材料共 ５２ 份ꎬ
其中抗病材料占 １７ ３１％ ꎻ由表 ３ 及图 １１ 可见ꎬ
当鉴定材料只携带某一抗病基因时其对稻瘟病

的抗性均较弱ꎬ尤其是 Ｐｉｔａꎬ１０ 份只含有该基因

的材料中只有 １ 份对稻瘟病表现是抗病的ꎬ只携

带 Ｐｉｄ２ 的 材 料 ３ 份ꎬ 其 中 １ 份 抗 稻 瘟 病ꎬ 占

３３ ３３％ ꎻ只携带 Ｐｉｄ３、Ｐｉ５ 或 Ｐｉｂ 的水稻材料分

别为 １、１２ 及 ２６ 份ꎬ其中抗病材料分别占 ０％ 、
３３ ３３％ 和 １１ ５４％ ꎮ 携带 ２ 个抗稻瘟病基因的

材料共有为 ３９ 份ꎬ表现抗病的占 ６９ ２３％ ꎬ其中

以携带 Ｐｉｔａ ＋ Ｐｉ５ 的材料最多ꎬ共有 １４ 份ꎬ且均

表现抗病ꎻ携带 ３ 个抗稻瘟病基因的材料为 ３１
份ꎬ表现抗病的占 ７７ ４２％ ꎬ以携带 Ｐｉｔａ ＋ Ｐｉｄ３ ＋
Ｐｉ５ 的材料抗性最强ꎻ携带 ４ 个抗稻瘟病基因的

水稻材料 ２２ 份ꎬ表现抗病的占 ７２ ７３％ ꎬ携带 ５
个抗病基因的水稻材料未检测到ꎮ
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表 ３　 鉴定材料所携带的抗稻瘟病基因数目统计

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｒｉｃｅ ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｇｅｎｅｓ ｉｎ １７６ ｒｉｃｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ

水稻材料携带抗稻瘟病基因数目

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ
ｃａｒｒｉｅｄ ｉｎ ｒｉｃｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ

携带抗病基因的材料数量

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｔｈａｔ
ｃａｒｒｉｅｄ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ

抗病材料个数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｉｓｅａｓｅ￣
ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ

抗病比率(％ )
Ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ

ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ

０ ３２ ７ ２１ ８７

１ ５２ ９ １７ ３１

２ ３９ ２７ ６９ ２３

３ ３１ ２４ ７７ ４２

４ ２２ １６ ７２ ７３

图 １１　 单基因及基因聚合的品种数目及不同基因的抗病效应

Ｆｉｇ. １１　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｔｈｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｔｈａｔ ｃａｒｒｉｅｄ ｏｎｅ ｏｒ ｍｏｒｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ
ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｉｎｇｌｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｇｅｎｅ ｏｒ ｇｅｎｅ ｐｙｒａｍｉｄｉｎｇ

３　 讨论

３ １　 抗稻瘟病基因在水稻材料中的分布情况及其

对抗病性的贡献

培育水稻抗病品种ꎬ筛选鉴定育种亲本中的抗

稻瘟病基因是非常必要的ꎬ尤其是抗谱广且易于在

育种中应用的基因ꎮ ｐｉ２１ 介导的是一种广谱持久的

非小种专化性抗性ꎬ对于品种的抗性改良及保持抗

性的持久性具有重要的应用价值ꎬ但遗憾的是本研

究 １７６ 份材料中未能筛到携带该基因的材料ꎬ同样ꎬ
Ｐｉ３６ 和 Ｐｉ３７ 在所有材料中也未检测到ꎬ表明 ３ 个基

因在北方稻种资源中分布较少ꎮ
Ｐｉｔａ、Ｐｉｂ、Ｐｉｄ２、Ｐｉｄ３ 和 Ｐｉ５ 在各类材料中以不

同频率出现ꎬ其中 Ｐｉｂ 的检出率最高ꎬ达所有材料的

５０％ ꎬ但该基因对辽宁地区稻瘟病抗性的贡献较小ꎬ
２６ 份只携带该基因的材料中仅有 ３ 个表现为抗稻

瘟病ꎬ且该基因与其他基因聚合后对提高品种抗性

的作用也不显著ꎮ 李进斌等[１１] 曾报道ꎬ云南地方稻

种中携带 Ｐｉｂ 的品种占 １８ ８％ ꎬ且这些品种均对稻

瘟病表现抗病ꎮ 程芳艳等[１３]鉴定了 ５２ 份东北水稻

品种抗瘟基因型ꎬ发现有 ９ 份材料携带 Ｐｉｂ 抗病基

因ꎬ且其中有 ２ 份是感稻瘟病的[２１]ꎮ 刘华招等[１４]

对 ３６ 份黑龙江省主栽品种鉴定表明 ４ 个品种携带

Ｐｉｂ 抗病基因ꎬ且对稻瘟病均表现抗病ꎮ 综合以上

结果ꎬ表明 Ｐｉｂ 在各地材料中分布可能较为广泛ꎬ但
由于不同地区病原菌致病类型的不同ꎬ导致该基因

在各地区效应差异也较大ꎮ 本研究中 Ｐｉｔａ 的鉴定

结果与 Ｐｉｂ 类似ꎬ１７６ 份资源中约有 ４２ ０４％的材料

携带该基因ꎬ但该基因单独存在时水稻表现抗病的

比率仅为 １０％ (图 １１)ꎬ而其与 Ｐｉ５、Ｐｉｄ２ 和 Ｐｉｄ３ 聚

合后不同程度提高了水稻对稻瘟病的抗性ꎮ 李进斌

等[１１]的研究发现云南地方稻种中有 ４０ ９％ 携带

Ｐｉｔａꎬ且绝大部分携带该基因的品种都对稻瘟病表

现抗性ꎻ杨杰等[２６]研究表明 Ｐｉｔａ 在我国浙江、福建、

７３３
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广东、广西、贵州、四川、安徽、江西、河南、河北、吉林

等地均有分布ꎬ但文中并未提及这些品种的抗性ꎮ
刘华招等[１４]对 ３６ 份黑龙江省主栽品种鉴定表明 ６
个品种携带 Ｐｉｔａ 抗病基因ꎬ且对稻瘟病均表现抗

病ꎮ 王世维等[２７] 进行稻瘟病菌无毒基因监测时发

现 Ａｖｒ￣Ｐｉｔａ 在辽宁各地分布广泛ꎬ但突变类型较多ꎬ
表明 Ｐｉｔａ 对抵抗稻瘟病的危害具有一定的利用价

值ꎬ但随着病原菌的不断进化ꎬ单一应用该基因仍有

抗病丧失的风险ꎮ 对水稻品种中 Ｐｉ５ 的鉴定及其应

用价值的研究ꎬ此前黑龙江省所做工作较多ꎬ程芳艳

等[１３]鉴定了 ５２ 份东北水稻品种抗瘟基因型ꎬ发现

有 ８ 份材料携带 Ｐｉ５ 抗病基因ꎬ但其中有 ５ 份是感

稻瘟病的ꎬ表明该基因在黑龙江省应用价值不大ꎮ
本研究 １７６ 份参试材料中有 ５２ 个携带该基因ꎬ且其

中有 ７５％表现抗稻瘟病(包括与其他基因聚合的)ꎬ
表明该基因在辽宁地区对品种的抗病性仍有一定贡

献ꎮ Ｐｉｄ２ 和 Ｐｉｄ３ 均位于第 ６ 染色体ꎬ且两基因紧密

连锁ꎬ本研究鉴定的 １７６ 个材料中只发现 ３ 个 Ｐｉｄ２
和 Ｐｉｄ３ 重组的个体ꎬ目前国内外对 ２ 个基因在水稻

品种中分布及其抗病效应的研究较少ꎮ 本研究鉴定

发现分别有 ４９ 和 ４７ 份材料携带 Ｐｉｄ２ 和 Ｐｉｄ３ 抗稻

瘟病基因ꎬ且两基因单独存在时抗病效应分别为

３３ ３３％及 ０ꎬ而与 Ｐｉ５ 及 Ｐｉｔａ 聚合后抗病效应大幅

度提高ꎮ
３ ２　 不同抗稻瘟病基因的抗病效应　

育种实践表明ꎬ聚合多个抗稻瘟病基因有利于

拓宽品种的抗谱ꎬ提高品种对稻瘟病的抗性ꎬ本研究

结果可见当水稻材料只携带 Ｐｉｔａ、Ｐｉｂ、Ｐｉｄ３、Ｐｉ５ 和

Ｐｉｄ２ 时ꎬ抗病材料分别占总数的 １０％ 、１１ ５４％ 、０、
３３ ３％和 ３３ ３３％ ꎬ表明单基因存在时水稻抗性较

差ꎮ 尤其是 Ｐｉｔａꎬ１０ 个只携带该基因的材料仅有 １
份对稻瘟病表现抗病ꎬ而当与 Ｐｉｂ、Ｐｉｄ３ 及 Ｐｉ５ 聚合

后ꎬ品种的抗病比率分别提高到 ５０％ 、 ５０％ 及

１００％ ꎬ其中 Ｐｉｔａ ＋ Ｐｉ５ 组合ꎬ１４ 个同时携带这两个

抗病基因的材料均对稻瘟病表现抗病ꎮ Ｐｉｔａ、Ｐｉｂ、
Ｐｉｄ３、Ｐｉ５ 均属于 ＮＢＳ￣ＬＲＲ 类基因ꎬ介导的是效应子

激发免疫(ＥＴＩ)ꎮ 该免疫模式符合由 Ｈ Ｈ Ｆｌｏｒ[２８]

提出的经典基因对基因学说ꎬ即对应于寄主方面的

每个主效的抗病基因ꎬ在病原菌方面也存在一个与

之对应的无毒基因ꎬ病原菌基因的产物作为特定的

效应子ꎬ被寄主中基因的产物作为受体通过受体配

体模式或者警戒模式识别ꎮ 因此抗病基因之间抗谱

不同ꎬ即所识别的病原菌有差异ꎬ而基因聚合可扩大

植物对病原菌识别的范围ꎬ拓宽抗谱ꎬ进而提高抗

性ꎮ 但从本研究中单基因及多基因聚合的抗性比率

来计算ꎬ基因聚合后的抗病效应远高于两基因分别

存在时抗病效应的累加结果ꎬ因此ꎬ这种基因聚合后

对抗病性的提高还不能简单归结于基因效应的叠

加ꎮ 不仅如此ꎬ品种所携带的抗病基因数目与其抗

病性也非完全正相关ꎬ即并非抗病基因越多ꎬ品种抗

性越强ꎮ 本研究中ꎬ３１ 个品种携带 ３ 个抗病基因ꎬ
其中 ２４ 个表现抗病ꎬ占总数的 ７７ ４２％ ꎻ而携带 ４
个抗稻瘟病基因的品种为 ２２ 个ꎬ其中表现抗病的为

１６ 个ꎬ仅占总数的 ７２ ７３％ ꎮ 对这些品种的基因组

合仔细调查发现ꎬ２２ 个品种中有 １５ 个同时携带

Ｐｉｔａ ＋ Ｐｉｄ２ ＋ Ｐｉｄ３ ＋ Ｐｉｂꎬ而其中只有 １０ 个表现抗

病ꎬ而在携带 ３ 个抗稻瘟病基因的品种中ꎬ４ 个拥有

Ｐｉｔａ ＋ Ｐｉｄ２ ＋ Ｐｉｄ３ 的品种均对稻瘟病表现抗病ꎬ从
而表明 Ｐｉｂ 虽然在辽宁稻区水稻资源中广为分布ꎬ
但其无论是单独存在还是与其他基因聚合均对抗性

贡献不大ꎮ 这也提示我们ꎬ在实际育种工作中不能

盲目追求品种所携带抗病基因的数目ꎬ而应根据不

同抗病基因在田间的效应及其与其他基因互作对抗

性的贡献来选择性应用ꎮ

４　 结论

基于本研究中对 １７６ 份材料的抗稻瘟病基因型

及抗病表型的鉴定结果ꎬ我们可以得出以下结论ꎬ即
ｐｉ２１、Ｐｉ３６ 及 Ｐｉ３７ 在北方稻种资源中分布极少ꎬ
Ｐｉｔａ、Ｐｉｂ、Ｐｉｄ２、Ｐｉｄ３ 和 Ｐｉ５ 在栽培稻中检出率较高ꎬ
但在杂草稻和农家种的分布相对较少ꎮ 针对辽宁地

区ꎬ当品种不携带抗稻瘟病基因及只携带 Ｐｉｔａ、Ｐｉｂ、
Ｐｉｄ２、Ｐｉｄ３ 或 Ｐｉ５ 时对稻瘟病的抗性均较差ꎬ而基因

聚合可在一定程度上提高品种对稻瘟病的抗性ꎬ其
中以 Ｐｉｔａ 和 Ｐｉ５ 聚合对抗瘟性改良贡献最大ꎮ
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