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抗稻瘟病基因 Pi2 的基因特异性 
KASP 标记开发与应用
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摘要：水稻稻瘟病抗性基因 Pi2 是一个对稻瘟病生理小种具有广谱抗性的基因，对于水稻的稻瘟病抗性育种具有非常重要

的应用价值。为提高 Pi2 的选择效率，本研究根据高抗稻瘟病品种黄广油占与高感稻瘟病品种广陆矮 4 号在 Pi2 基因的第 787
位、第 788 位密码子上的变异 GCA GGA/GTG TTA，基于竞争性等位基因 PCR（KASP，kompetitive allele specific PCR）标记技术

原理，开发 Pi2 的基因特异性 KASP 标记。对 40 个水稻品种的检测结果表明，所开发的基因特异性 KASP 标记可准确区分 Pi2
基因的抗性等位基因型、感病等位基因型和杂合基因型，并且与抗病表型高度关联，是一种鉴定 Pi2 基因的抗性等位基因的有效

方法。F2 分离群体的应用结果表明，该标记可在苗期检测育种材料的稻瘟病抗性基因 Pi2 的等位基因型，不需要将育种材料种

到病圃鉴定，可用于预测育种材料的稻瘟病抗性，提高育种效率。本研究鉴定出了 28 个携带 Pi2 抗稻瘟病基因的广东水稻品

种，并提供了可快速鉴定的分子标记，对提高品种培育效率，促进抗稻瘟病水稻品种的遗传改良，具有重要应用价值。
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Abstract：Pi2 is a rice gene for broad-spectrum resistance to blast pathogens，which has an important application 
value for rice blast resistance breeding in South China. In order to improve the selection efficiency，a KASP marker 
specific for Pi2 gene was developed based on the variation GCA GGA/GTG TTA at codon 787 and 788 of Pi2 gene 
between the highly resistant variety Huangguang Youzhan and the highly susceptible variety Guanglu Ai 4. The 
developed allele specific marker could accurately distinguish the resistance allele，susceptible allele and heterozygous 
genotype at Pi2 in 40 rice varieties，which was highly correlated with their resistance/susceptible phenotypes. Further 
more，this marker was applied in a large F2 segregation population from a cross of Wushan Youzhan and Yujing 91 to 
select the target genotypes of the individuals or lines that carried the blast resistance Pi2 alleles through marker-assisted 
selection exhibited intermediate or high resistance to blast in disease nursery. In conclusion，using the developed 
allele specific marker，28 Guangdong rice varieties that carry blast resistance gene Pi2 were identified，which has an 
important application value in improving selection efficiency in the development of blast resistant rice varieties.
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由稻瘟病菌引起的稻瘟病是危害水稻生产最严

重的病害之一，每年可造成 10%~30% 减产，严重时

可以造成水稻产量 40%~50% 的减产。从环境保护

与农业可持续发展考虑，选育与种植抗稻瘟病品种

是防治稻瘟病最安全有效的方法［1-2］。依靠表型鉴

定的传统抗性品种选育方法往往因为环境和人为因

素的影响对表型鉴定不准，需要加大群体规模以及

增加表型鉴定的批次，这极大地增加了抗性育种的

工作量与成本。利用已克隆的稻瘟病抗性基因的连

锁标记或功能基因标记，从遗传上跟踪目标基因，选

择含有目标抗性基因的单株进行杂交（回交），育种

家不但能准确的进行目标性状的定向改良，而且能

减小杂交（回交）群体的大小，节省成本。

Pi2 是一个对稻瘟病菌具有广谱、持久抗性的

重要基因，特别是对华南籼稻区的稻瘟病的优势生

理小种具有很好的抗性，因此，它在稻瘟病抗性育种

中具有非常重要的应用价值［3-6］。前期，有研究者开

发出该基因的分子标记，并用于分子标记辅助选择

（MAS，marker-asssited selection）育种［4-8］，但这些

分子标记的检测多数基于凝胶电泳技术，操作繁杂，

难以实现自动化，导致进行该基因的 MAS 育种过

程效率较低。另外，这些标记检测使用的溴化乙锭

或者聚丙烯酰胺易对环境造成污染，对人体产生危

害。开发抗稻瘟病基因 Pi2 的基因特异性标记，并

建立高效、环境友好的检测体系，对促进该基因的商

业化育种应用具有重要意义。

单 核 苷 酸 多 态 性（SNP，single nucleotide 
polymorphism），主要是指在基因组上由单个核苷酸 
变异所引起的 DNA 序列多态性。它是生物可遗传

的变异中最常见的一种。SNP 数量多，分布广泛，适

于快速、规模化筛查，易于基因分型，在分子育种领

域有着广泛的应用。现阶段适用于 SNP 检测的方

法主要有凝胶电泳、荧光定量 PCR、基因芯片和竞争

性 等 位 基 因 PCR（KASP，kompetitive allele specific 
PCR）［9］。KASP 的基因分型方法是通过计算 PCR
过程中产生的荧光信号，实现对变异位点的检测，且

检测过程无需电泳，减少了实验操作过程对环境的

污染和人体的伤害［9-12］。该方法已开始用于分子标

记辅助选择、基因定位、种子纯度及真实性鉴定等工

作，具有成本低、通量高、实验操作安全和基因型数

据采集准确的优势［11-16］。本研究表明所开发的 Pi2
抗稻瘟病基因的 KASP 特异性分子标记 W-Pi2 可在

早期（种子或苗期）检测育种材料的 Pi2 的等位基

因，极大地提高育种材料在病圃鉴定的效率和准确

性；鉴定筛选出的 27 份抗稻瘟病种质资源，对促进抗

稻瘟病水稻品种的遗传改良具有重要的应用价值。

1　材料与方法

1.1　试验材料

以本单位选育的 35 个常规稻品种和收集自

广东省、湖南省、江西省、广西壮族自治区的 7 个

优质品种为试验材料，其中，黄广油占（HGYZ，
Huangguang Youzhan）是生产上大面积种植的高抗

稻瘟病品种，作为抗病对照；广陆矮 4 号（GLA 4，
Guanglu Ai 4）是广东地区稻瘟病自然诱发病圃普

遍应用的感病对照。42 份水稻品种（系）由广东省

农业科学院水稻研究所收集保存，并在广东省农业

科学院水稻研究所广州市大丰试验田进行播种、移

栽，按常规栽培方式进行田间管理。

1.2　稻瘟病抗性鉴定

抗性鉴定采用自然病圃鉴定的方法［6］。自然诱

发病圃设置在广州市从化区吕田镇莲麻村，其常年

处于高温高湿的气候环境中，具有发病的地理环境

条件，是广东省具有代表性的稻瘟病区。试验材料按

单本种植，每份材料种 2 行，每行 4 株，行距 23.3 cm， 
株距 16.7 cm，四周种植诱发品种广陆矮 4 号。病圃

全生育期防虫不防病。在成熟期，以广陆矮 4 号充

分发病为准，对供试材料进行穗颈瘟调查，按国际水

稻所（IRRI）0~9 级的分级标准进行记录，0 级无病，

1 级抗，3 级中抗，5 级中感，7 级感，9 级高感。

1.3　W-Pi2 标记设计方法

采用华丽霞等［7］方法中的引物 Pi2SNP 对黄广

油占和广陆矮 4 号进行 PCR 克隆和测序，将测序

结果与金名捺等［8］中的 Pi9、Pi2、Piz-t、Pigm 同一

位置的多态性片段基因序列进行比对。Pi9、Pi2、
Piz-t、Pigm、Pi50 的基因组序列来自 GenBank 数据

库，对应的登录号分别为 DQ285630、DQ352453、
DQ352049、KU904633、KP985761，利用 NCBI 网站

的在线 BLAST 分析工具进行比对（https：//www.
ncbi.nlm.nih.gov），日本晴参考基因组序列采用

LOC_Os06g17900 的序列，比对结果发现两个品种

在第 787 位、第 788 位密码子上存在差异，黄广油占

为与 Pi2 等位的 GCA GGA 基因型，广陆矮 4 号为

GTG TTA 基因型。根据测序获得的序列利用软件

Primer Premier 5.0 按 Awais 等［11］方法对此差异位

点设计 KASP 标记引物，然后将引物序列交由生工

生物工程（上海）股份有限公司进行引物合成，引物

的序列信息详见表 1。
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1.4　W-Pi2 标记基因分型的方法步骤

以 CTAB 法抽提的水稻叶片基因组 DNA 为

模板，采用上述 KASP 分子标记的引物进行 PCR，

将扩增产物放置 Bio-Rad CFX Connect 实时荧光定

量 PCR 仪上获取对应的产物荧光信号值（RFU，

relative fluorescence units），完成基因分型。反应的体

系 10 µL 包括 20~30 ng/µL 的 DNA 2 µL，所述的分

子标记引物共 0.28 µL，其中两条 F 引物各 0.07 µL， 
R 引物 0.14 µL，以及 5 µL 的 2×KASP Master mixture，
补水至 10 µL。KASP Master mixture 由广州固德 
生物技术有限公司提供。反应的条件为：94 ℃  
15 min；94 ℃ 20 s，63~55 ℃ 1 min，每个循环降 0.8 ℃，

共 10 个循环；94 ℃ 20 s，55 ℃ 1 min，共 26 个循环。

荧光信号值的读取条件为 16 ℃，20 s。根据荧光信

号结果，判断待检测水稻样品的 Pi2 等位基因型：若

只检测到 FAM 荧光信号，则待测水稻品种为 Pi2 抗

性等位基因型 CAG；若只检测到 HEX 荧光信号，则

待测水稻样品为 Pi2 感病等位基因型 TGT；若同时

检测到两种荧光信号，则待测水稻样品为 Pi2 杂合

基因型。

2　结果与分析

2.1　分子标记 W-Pi2 的引物开发

根据已有文献报道，在 Pi2 基因第 2 外显子上

第 787 位和第 788 位密码子位置存在核苷酸变异，

此处变异与水稻的稻瘟病抗性密切相关［3-4，7-8］，并

且包含此处变异的一段 66 bp 的序列能够区分 Pi2
基因的复等位基因［7-8］。本研究通过 PCR 克隆和测

序，将测序结果与已报道的 Pi9、Pi2、Piz-t、Pigm、

Pi50 同一位置的多态性片段基因序列进行比对，发

现在高抗稻瘟病品种黄广油占（HGYZ）与感稻瘟

病品种广陆矮 4 号（GLA 4）在该位点存在多态性

差异，黄广油占为 Pi2 等位的 GCA GGA 基因型，

广陆矮 4 号为 GTG TTA 基因型（图 1）。因此，以

核苷酸差异 CAG/TGT 为标记引物的 3′ 末端开发

标记 W-Pi2。标记引物序列如表 1 所示，标记引物

Allele-CAG 能跟 KASP master mix 中的 FAM 荧光

标签匹配，而标记引物 Allele-TGT 跟 KASP master 
mix 中的 HEX 荧光标签匹配。经过 PCR 后，可以

根据不同的荧光信号获得不同的基因型。如图 2 所

表 1　W-Pi2 标记引物序列
Table 1　W-Pi2 primer sequences

检测位点 Detected allele 引物名称 Primer name 序列（5′-3′） Sequence

Allele-CAG W-Pi2-fam-F gaaggtgaccaagttcatgctTCTCCATGTGGATGCTGCAG

Allele-TGT W-Pi2-hex-F gaaggtcggagtcaacggattTCTCTATGTGAATGCTGTGT

Allele-CAG/TGT W-Pi2-R TGTCCTTAGTAGGGGAGGAGG

引物 W-Pi2-fam-F 中小写字母部分为 FAM 通用荧光标签序列，引物 W-Pi2-hex-F 中小写字母部分为 HEX 通用荧光标签序列

The lowercase letter part of primer W-Pi2-fam-F is the FAM universal fluorescent label sequence，and the lowercase letter part of primer W-Pi2-hex-F 
is the HEX universal fluorescent label sequence

蓝色突出显示为 SNP 变异位点，白色突出显示为 GCA GGA/GTG TTA 变异位点，红色字母为 Pi2 特异性差异位点

SNP mutation sites were highlighted in blue，GCA GGA/GTG TTA mutation sites were highlighted in white， 
and Pi2 specific difference sites were highlighted in red letters

图 1　Pi2 复等位基因差异位点分析
Fig.1　Sequence alignment analysis of multiple alleles of Pi2
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示，标记 W-Pi2 能够很好的检测出不同的等位基因

型，可以用于大规模的育种材料检测。
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□：抗性等位基因型 Allele 2（黄广油占，CAG 变异）分布点； 
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○：Susceptible alleles 1（GLA 4，TGT variant）， 

△：Heterozygosite control，◇：Negative control，the same as below

图 2　标记 W-Pi2 分型图
Fig.2　Schematic diagram of W-Pi2 genotyping

2.2　KASP 标记 W-Pi2 检测 Pi2 等位基因在品种

中的分布

应用 W-Pi2 标记对 40 个待测水稻品种及对照

品种黄广油占和广陆矮 4 号进行 KASP 检测，检测

结果见图 3、表 2。其中，28 个品种标记基因型为

CAG，即抗病等位基因，田间稻瘟病抗性鉴定表明

除 1 个（齐华占）中感外，其余品种表现为中抗到高

抗；12 个品种标记基因型为 TGT，即感病等位基因

型，抗性鉴定表现除 1 个为高抗外，其余都是感病，

说明该标记与抗感表型高度关联，W-Pi2 能够用于

品种抗病基因 Pi2 的抗 / 感等位基因鉴定。借助该

标记的应用，育种家能够从种质资源中筛选出抗源

品种。
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图 3　标记 W-Pi2 在 42 个水稻品种中的分型结果
Fig.3　W-Pi2 detection results of 42 rice varieties

表 2　42 个水稻品种的 W-Pi2 标记的基因型与稻瘟病抗性
Table 2　W-Pi2 marker genotypes and blast resistance in 42 rice varieties

序号

Number
品种名称

Variety name
W-Pi2 标记基因型

W-Pi2 marker genotype

稻瘟病抗性鉴定结果

Results of rice blast resistance 
identification

品种特性（选育品种 / 地方品种）

Variety characteristics
（cultivar/landrace）

来源地

Source

1 五山油占 Allele 2 高抗 选育品种（粤审稻 2006004） 广东省

2 美雅占 Allele 2 抗 选育品种（粤审稻 2009030） 广东省

3 28 占 Allele 2 中抗 选育品种 广东省

4 黄软秀占 Allele 2 中抗 选育品种（粤审稻 2013023） 广东省

5 黄秀占 Allele 2 高抗 选育品种（粤审稻 2010023） 广东省

6 黄丰占 Allele 2 中抗 选育品种（粤审稻 2012002） 广东省

7 新黄占 Allele 2 高抗 选育品种（粤审稻 2011026） 广东省

8 丰太丝苗 Allele 2 抗 选育品种（粤审稻 2013003） 广东省

9 丰粤华占 Allele 2 中抗 选育品种（粤审稻 2013027） 广东省

10 矮华丝苗 Allele 2 中抗 选育品种（粤审稻 2013024） 广东省

11 齐华占 Allele 2 中感 选育品种（粤审稻 2011021） 广东省

12 五山美占 Allele 2 中抗 选育品种（粤审稻 2014005） 广东省

13 五山丰占 Allele 2 抗 选育品种（粤审稻 2014004） 广东省

14 黄秀丝苗 Allele 2 抗 选育品种（粤审稻 2014023） 广东省

15 黄广莉占 Allele 2 高抗 选育品种（粤审稻 2015006） 广东省

16 美丝占 Allele 2 抗 选育品种（粤审稻 2006046） 广东省
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序号

Number
品种名称

Variety name
W-Pi2 标记基因型

W-Pi2 marker genotype

稻瘟病抗性鉴定结果

Results of rice blast resistance 
identification

品种特性（选育品种 / 地方品种）

Variety characteristics
（cultivar/landrace）

来源地

Source

17 黄广华占 1 号 Allele 2 高抗 选育品种（粤审稻 2016031） 广东省

18 五山软占 Allele 2 抗 选育品种（粤审稻 20170050） 广东省

19 五山丝苗 Allele 2 高抗 选育品种（粤审稻 2009031） 广东省

20 黄银占 Allele 2 抗 选育品种（粤审稻 2013002） 广东省

21 黄丝莉占 Allele 2 抗 选育品种（粤审稻 2015001） 广东省

22 黄广华占 2 号 Allele 2 抗 选育品种（粤审稻 20180001） 广东省

23 黄广农占 Allele 2 中抗 选育品种（粤审稻 20190014） 广东省

24 五山丝占 Allele 2 高抗 选育品种（粤审稻 20170051） 广东省

25 黄软占 Allele 2 抗 选育品种（粤审稻 2011001） 广东省

26 五广占 Allele 2 抗 选育品种（粤审稻 2011025） 广东省

27 黄莉占 Allele 2 高抗 选育品种（粤审稻 2008001） 广东省

28 黄粤丝苗 Allele 2 中抗 选育品种（粤审稻 2012025） 广东省

29 美香占 2 号 Allele 1 感 选育品种（粤审稻 2006009） 广东省

30 农香 21 Allele 1 感 选育品种（CNA20080249.6） 湖南省

31 马坝油占 Allele 1 高感 地方品种 广东省

32 丰矮占 1 号 Allele 1 感 选育品种（粤审稻 1997002） 广东省

33 茉莉新占 Allele 1 中感 选育品种（粤审稻 200105） 广东省

34 黄软丝苗 Allele 1 高抗 选育品种（粤审稻 2015009） 广东省

35 黄粤占 Allele 1 感 选育品种（粤审稻 2008037） 广东省

36 农香 32 Allele 1 感 选育品种（湘审稻 2015009） 湖南省

37 玉晶 91 Allele 1 感 选育品种（湘审稻 2015034） 湖南省

38 湘早籼 17 号 Allele 1 高感 选育品种（湘品审第 152 号） 湖南省

39 玉清香 Allele 1 感 地方品种 江西省

40 百香优 Allele 1 感 地方品种
广西壮族

自治区

CK1 黄广油占 Allele 2 高抗 选育品种（粤审稻 2013001） 广东省

CK2 广陆矮 4 号 Allele 1 高感 选育品种 广东省

Allele 2 为抗性等位基因型（黄广油占）；Allele 1 为感病等位基因型（广陆矮 4 号）；下同

Allele 2 is the resistance allele（HGYZ）；Allele 1 is the susceptible allele（GLA 4），the same as below

2.3　应用 KASP 标记 W-Pi2 辅助选择抗稻瘟病育

种材料

以高抗稻瘟病的品种五山油占作为母本，与

不携带 Pi2 抗性等位基因的感病品种玉晶 91 杂

交获得 F2 群体，利用设计的 KASP 标记 W-Pi2 对

4600 多个 F2 单株进行基因型检测，从中筛选出

纯合的抗病 Pi2 基因型约 1000 多株，并种植到大

田，同时挑选纯合感病基因型 100 株作为对照。通

过 F3 家系的田间农艺性状表现，从中筛选出 18 株

纯合抗病基因型和 6 株纯合感病基因型自交获得

F4，将 24 份 F4 种植到广州市从化区吕田镇稻瘟

病鉴定圃进行稻瘟病自然诱发鉴定。鉴定结果表

明，携带抗性 Pi2（Allele 2）的株系对稻瘟病表现

为抗或高抗，携带感病 Pi2（Allele 1）的株系表现

为感，株系的抗性表现与 W-Pi2 标记基因型相符 
（表 3）。

表 2（续）
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3　讨论

目前已有 27 个水稻抗稻瘟病主效基因被克 
隆［17-18］，利用与目标基因连锁的分子标记、基因特

异性分子标记或基因功能标记辅助选育携带抗病

基因的水稻品种、提高品种的抗性，已经是育种家

常用的方法。柳武革等［19］利用与抗病基因 Pi1 和

Pi2 紧密连锁的分子标记辅助改良了三系不育系荣

丰 A 的稻瘟病抗性。向小姣等［20］利用与抗病基因

Pi9 和 Pigm 连锁的标记辅助回交改良优质、高产、

感稻瘟病的京作 1 号，获得了较好的效果。聂元元

等［21］借助分子标记辅助选择方法，利用抗稻瘟病基

因 Pi1、Pi2、Pi9 改良三系杂交稻恢复系 R225，创制

了一批中抗水平以上的抗病株系。董瑞霞等［22］利

用抗稻瘟病基因 Pi25 改良水稻不育系臻达 A 及其

杂交种的稻瘟病抗性。针对 Pi2 基因及其复等位基

因，已有研究者开发了相关的标记。华丽霞等［7］开

发的 dCAPS 标记，PCR 扩增之后需要酶切，再进行

凝胶电泳检测，操作繁杂，难以实现自动化。而金

名捺等［8］开发的 HRM 标记，对 PCR 扩增体系比较

敏感，并且试剂成本较高，进行大批量筛选性价比

不高。基于 KASP 的基因分型方法是一种对 SNP、
Indel 位点进行双等位基因分型的技术。相比前人

的研究，本研究开发的 KASP 标记 W-Pi2 具有无需

电泳、稳定性好、准确度高、容易实现自动化和高通

量、样本检测费用较低的特点。实验过程表明，在普

通的实验室设备条件下，1 名实验员 1 天可以轻松

地完成 5000 份左右的样本检测，单个数据点费用低

至 0.9 元左右。

本研究开发的 KASP 标记 W-Pi2 利用 Pi2 外显

子区域上的核苷酸突变，能够特异性甄别 Pi2 抗性

等位基因（图 1），试验结果表明，该标记不仅适合种

质资源进行初筛，寻找抗源品种，而且适合在杂交后

代群体中进行规模化筛选，从而提高育种选择的准

确率。近年来，随着我国水稻产业“提质增效”的转

向，优质化是水稻产业提升的核心目标。目前大面

积推广的优质稻品种，如美香占 2 号、马坝油占、农

香 21、农香 32、玉清香、百香优等食味品质优异的品

种，由于不含有抗稻瘟病基因，其稻瘟病抗性较差，

这极大地限制了优质稻品种的生产和推广。优质稻

品种优质不抗病，缺乏抗病优质品种，成为制约水稻

产业优质化发展的一个重要瓶颈。广东省保存有丰

富的水稻种质资源，稻瘟病抗源品种丰富，因此，许

多品种被广泛应用于我国育种单位和种业公司的育

种体系中。本研究表明，除去 2 个对照品种，源于广

东省的 33 个品种有 28 个携带 Pi2 抗性基因，其中

27 个品种对稻瘟病表现为中抗、抗或高抗，因此，这

些品种可以作为稻瘟病抗性育种计划的抗源亲本。

利用本研究鉴定的抗源品种，借助开发的 Pi2 特异

性标记，对培育抗病优质水稻新品种具有较大的应

用价值，将给水稻产业的“提质增效”提供有力的 
支撑。

了解不同水稻品种的抗性基因可以减少抗性育

种工作的盲目性，提高抗性育种效率。因此，创制已

知抗病基因的功能标记或特异性标记，并对水稻品

种资源进行抗性基因筛查，显得十分重要。本研究

表 3　五山油占与玉晶 91 杂交后代株系的 W-Pi2 标记的基因型及其稻瘟病抗性
Table 3　W-Pi2 genotypes and blast resistance in F4 lines derived from the cross of Wushan Youzhan/Yujing 91

区号

Number
W-Pi2 标记基因型

W-Pi2 marker genotype

稻瘟病抗性鉴定结果

Results of rice blast resistance 
identification

区号

Number
W-Pi2 标记基因型

W-Pi2 marker genotype

稻瘟病抗性鉴定结果

Result of rice blast resistance 
identification

X2011 Allele 1 感 X2023 Allele 2 高抗

X2012 Allele 1 感 X2024 Allele 2 高抗

X2013 Allele 1 感 X2025 Allele 2 高抗

X2014 Allele 1 感 X2026 Allele 2 高抗

X2015 Allele 1 感 X2027 Allele 2 抗

X2016 Allele 1 感 X2028 Allele 2 抗

X2017 Allele 2 高抗 X2029 Allele 2 高抗

X2018 Allele 2 抗 X2030 Allele 2 抗

X2019 Allele 2 抗 X2031 Allele 2 抗

X2020 Allele 2 高抗 X2032 Allele 2 高抗

X2021 Allele 2 高抗 X2033 Allele 2 高抗

X2022 Allele 2 高抗 X2034 Allele 2 高抗
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发现，品种黄软丝苗虽然没有携带 Pi2 抗性基因，但

高抗稻瘟病，很明显该品种肯定存在其他抗性基因，

可以作为挖掘新的抗性基因的研究材料。与之相

反，品种齐华占虽然携带有 Pi2 抗性基因，但中感稻

瘟病。其原因可能是存在 Pi2 的抑制基因。

综上所述，本研究针对抗稻瘟病基因 Pi2 的特

异性位点，开发了一个 KASP 标记 W-Pi2，并成功应

用于水稻抗源品种的筛选与分子标记辅助选育抗病

株系。W-Pi2 标记能够很好地鉴定水稻材料中 Pi2
的不同等位基因，相比其他 Pi2 的分子标记的检测

效果，其操作更加简便。结合高通量的 DNA 提取

和自动化高通量基因型分型技术的发展，KASP 特

异性标记的开发和利用对推进稻瘟病抗性品种的育

种具有重要应用价值。
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