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云南野生稻抗白叶枯病类 Ｘａ２１ 基因的鉴定
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　 　 摘要：水稻白叶枯病是水稻生产上的主要细菌病害之一。 从野生稻中发掘优异的水稻白叶枯病抗性材料，可以拓宽栽培

稻抗白叶枯病遗传基础。 经过温室接菌鉴定和 ＰＣＲ 标记分析，对云南野生稻进行 Ｘａ２１ 基因的检测鉴定。 温室接菌鉴定表

明，云南野生稻对广谱致病小种 ＰＸ０９９ 及云南强致病菌 Ｙ８ 具有较好的抗性能力，特别是疣粒野生稻对致病菌株达到免疫程

度；ＰＣＲ 标记分析表明，云南野生稻不含有 Ｘａ２１ 基因，但含有与 Ｘａ２１ 基因某些区域同源的片段。 本研究结果为寻找新的抗

源材料及快速发掘利用云南野生稻中的抗白叶枯病基因提供理论依据。
　 　 关键词：水稻白叶枯病；野生稻；Ｘａ２１ 基因
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水稻是世界上最重要的粮食作物之一，由稻黄单

胞杆菌（Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ ｏｒｙｚａｅ ｐｖ． ｏｒｙｚａｅ）引起的水稻白

叶枯病（Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｂｌｉｇｈｔ）是威胁世界水稻生产的三大

病害之一。 自 １８８４ 年该病首先在日本福岗地区发现

以来，其发病范围不断扩大。 目前，水稻白叶枯病的

发生范围已遍及世界各水稻产区，尤其南亚和东南亚

受害严重［１］。 目前，我国除了新疆、西藏和东北北部

以外，其余各稻区均有发生，尤其在南方稻区危害更

为严重［２］。 现代栽培稻品种由于使用的骨干亲本很

相近且遗传基础较窄，丧失了很多优良基因，使其易

发生病虫害，难以进一步取得增产方面的突破。 防治

水稻病害最经济有效的方法是培育抗病品种，而抗性

基因的发掘和克隆是培育新品种的基础。
云南省是世界水稻起源、演化中心之一，有中国

３ 种野生稻即普通野生稻（Ｏｒｙｚａ ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ Ｇｒｉｆｆ． ）、药
用野生稻（Ｏｒｙｚａ ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ Ｗａｌｌ． ）和疣粒野生稻（Ｏｒｙ⁃
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ｚａ ｍｅｙｅｒｉａｎａ Ｎｅｅｓ． ） ［３］。 云南 ３ 种野生稻在长期的进

化过程中经受了各种逆境胁迫的选择，保存了许多栽

培稻不具有或者已消失的优良基因，如抗稻飞虱、抗
白叶枯病等优良品质［４］。 这些优良性状是栽培稻遗

传改良的重要物质基础，非常值得发掘和利用。
抗白叶枯病基因的发掘利用与基因资源的鉴定

有密切的关系，有关抗病基因的鉴定和发掘是一项需

要持续进行的工作。 野生稻种资源的发掘是抗源材

料筛选的重要途径之一。 野生稻中含有丰富的白叶

枯病抗性基因，目前已报道从野生稻中共鉴定出 ９ 个

抗性基因，即显性基因 Ｘａ２１（长雄野生稻 Ｏｒｙｚａ Ｌｏｎｇｉｓ⁃
ｔａｍｉｎａｔａ Ａｃｈｅｎ． ）［５］、Ｘａ２３（普通野生稻）［６］、Ｘａ２７（小粒

野生稻 Ｏｒｙｚａ ｍｉｎｕｔａ Ｐｒｅｓｌ． ）［７］、Ｘａ２９（药用野生稻）［８］、
Ｘａ３０（普通野生稻）［９］、Ｘａ３２（澳洲野生稻 Ｏｒｙｚａ ａｕｓ⁃
ｔｒａｌｉｅｎｓｉｓ Ｄｏｍｉｎ． ）［１０］、Ｘａ３５（小粒野生稻）［１１］、Ｘａ３（澳洲

野生稻）［１２］和隐性基因 ｘａ３２（疣粒野生稻）［１３］。
其中来源于长雄野生稻的抗性基因 Ｘａ２１ 是第

１ 个被分离克隆出来的水稻白叶枯病抗性基因，也
是单子叶植物中第 １ 个被分离克隆的抗病基因，因
其广谱的抗性而受到广泛关注，尤其 Ｘａ２１ 基因对

强毒性广谱致病国际鉴别菌株 ＰＸＯ９９ 具有抗

性［１４⁃１６］。 所以本研究利用菌株 ＰＸＯ９９ 和云南本地

强致病菌株 Ｙ８，通过温室接菌鉴定分析云南野生稻

抗病类型，初步了解云南野生稻是否含 Ｘａ２１ 基因。
并利用 Ｘａ２１ 基因的紧密连锁标记和功能标记，对云

南野生稻进行 Ｘａ２１ 检测研究。 最终明确供试材料中

是否包含 Ｘａ２１ 抗病基因，为寻找新的抗源材料及加

速抗性基因的鉴定提供理论依据和技术支持。

１　 材料与方法

１． １　 供试材料和白叶枯病菌系

供试材料（表 １）：云南野生稻（药用野生稻 １４
份、普通野生稻 １４ 份、疣粒野生稻 ７ 份），栽培稻金

刚 ３０（籼稻）和 ０２４２８（粳稻）作为阴性对照，由于抗

性基因 Ｘａ２１ 来源于长雄野生稻，所以选择其为阳

性对照，所有材料均收集于本实验室的温室中。
白叶枯病菌系：专化的强毒性广谱致病国际鉴

别小种 ＰＸＯ９９，引自上海交通大学；云南强致病菌

株 Ｙ８，引自云南农业大学；保存于 － ８０ ℃。
１． ２　 供试水稻白叶枯病菌株和接种鉴定

冻干菌株 ＰＸ０９９ 和 Ｙ８ 在 ＮＡ 培养基上复壮 ２
代后于 ２８ ℃培养 ４８ ｈ，用灭菌蒸馏水洗脱，配制成

１ × １０８ ｃｆｕ ／ ｍＬ 的细菌悬浮液［１７］，按 Ｈ． Ｅ． Ｋａｕｆｆｍａｎ
等［１８］的剪叶法接种，２ 个小种在每品种上至少接种

表 １　 供试材料及编号

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｔｈｅ ｔｅｓｔｅｄ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

编号

Ｃｏｄｅ
稻种名称

Ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｙ
编号

Ｃｏｄｅ
稻种名称

Ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｙ
编号

Ｃｏｄｅ
稻种名称

Ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｙ

１ 勐遮药用

野生稻

１５ 元江普通

野生稻

３０ 思茅疣粒

野生稻

２ 勐遮药用

野生稻

１６ 元江普通

野生稻

３１ 思茅疣粒

野生稻
３ 勐遮药用

野生稻

１７ 元江普通

野生稻

３２ 孟定疣粒

野生稻

４ 勐遮药用

野生稻

１８ 元江普通

野生稻

３３ 孟定疣粒

野生稻

５ 勐海药用

野生稻

１９ 元江普通

野生稻

３４ 景洪疣粒

野生稻

６ 勐海药用

野生稻

２０ 元江普通

野生稻

３５ 景洪疣粒

野生稻
７ 勐往药用

野生稻

２１ 元江普通

野生稻

３６ 景洪疣粒

野生稻

８ 勐往药用

野生稻

２２ 景洪普通

野生稻

３７ 金刚 ３０

９ 澜沧药用

野生稻

２３ 景洪普通

野生稻

３８ ０２４２８

１０ 澜沧药用

野生稻

２５ 海南普通

野生稻

３９ 长雄野

生稻

１１ 景洪药用

野生稻

２６ 海南普通

野生稻

２４ 长雄野

生稻

１２ 景洪药用

野生稻

２７ 海南普通

野生稻
１３ 景讷药用

野生稻

２８ 东乡普通

野生稻

１４ 景讷药用

野生稻

２９ 东乡普通

野生稻

５ 株，每株接种在第 ４ ～ ５ 张剑叶或最上部叶片。 接

种 ２１ ｄ 左右当对照材料病斑明显具有表型时进行

调查和抗性分级，调查方法参考表 ２。

表 ２　 剑叶接种水稻白叶枯病发病程度分级标准［１９］

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｌｅａｆ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ａｆｔｅｒ ｉｎｏｃｕｌａｔｉｎｇ［１９］

ｒｉｃｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｌｅａｆ ｂｌｉｇｈｔ

级别

Ｓｃｏｒｅ

抗性反应

Ｒｅａｃｔｉｏｎ ｏｆ
ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

标准

Ｓｔａｎｄａｒｄ

０ 高抗 ＨＲ 剪口无病斑

１ 抗病 Ｒ 剪口有很小的病斑，很少下伸

２ 中抗 ＭＲ 病斑向下扩展 ３ ｃｍ 以上占

剩余叶面积的 １ ／ ４ 左右

３ 中感 ＭＳ 病斑占剩余叶面积的 １ ／ ２ 左右

４ 感病 Ｓ 病斑占剩余叶面积的 ３ ／ ４ 左右

５ 高感 ＨＳ 全叶发病，有时叶鞘也枯黄

１． ３　 野生稻中是否含有 Ｘａ２１ 初步鉴定

将所有材料接种 ＰＸ０９９ 和 Ｙ８ 菌株后的结果进

行数据分析，初步鉴定野生稻材料中是否含有抗白

叶枯病基因 Ｘａ２１。 Ｘａ２１ 基因对 ＰＸ０９９ 表现抗，但

４１１
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对于 Ｙ８ 表现未见相关文献报道，所以，若材料携带

Ｘａ２１ 基因，则对 ＰＸ０９９ 表现为抗，对 Ｙ８ 表现为抗

或感；若材料携带非 Ｘａ２１ 的抗白叶枯病基因，则对

ＰＸ０９９ 和 Ｙ８ 表现为抗或感（表 ３）。

表 ３　 野生稻中抗性基因 Ｘａ２１ 初步鉴定

Ｔａｂｌｅ ３ 　 Ｐｒｉｍａｒｙ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ ｉｎ
ｗｉｌｄ ｒｉｃｅ

类型

Ｔｙｐｅ
Ｙ８ 抗性表型

Ｒｅａｃｔｉｏｎ ｔｏ Ｙ８

ＰＸ０９９ 抗性表型

Ｒｅａｃｔｉｏｎ ｔｏ
ＰＸ０９９

是否含有 Ｘａ２１ 基因

Ｗｈｅｔｈｅｒ ｉｔ ｃｏｎｔａｉｎｓ
Ｘａ２１ ｇｅｎｅ

１ Ｓ Ｒ 可能有

２ Ｓ Ｓ 无

３ Ｒ Ｒ 可能有

４ Ｒ Ｓ 无

１． ４　 白叶枯病抗性基因 Ｘａ２１ 基因分子检测

采用 ＣＴＡＢ 法［２０］提取供试材料 ＤＮＡ，所用引物

是与 Ｘａ２１ 基因紧密连锁的 １ 个分子标记 ＲＭ２１ 和

２ 对针对 Ｘａ２１ 基因 ５′编码区（Ｚ２ Ｚ３ ）、３′非编码区

（Ｕ１）和内含子中部（ Ｉ１ ）设计的功能标记（表 ４）。
ＰＣＲ 扩增反应体系由 １０ × ＰＣＲ 反应缓冲液 （含

Ｍｇ２ ＋ ）２ μＬ，４ × ｄＮＴＰ 溶液（２． ５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ）１． ６ μＬ，引
物（１０ ｐｍｏｌ ／ μＬ）０． ８ μＬ，Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合酶（５ Ｕ ／ μＬ）
０． ２ μＬ，模板 ＤＮＡ（２５ ｎｇ ／ μＬ）２ μＬ，ｄｄＨ２Ｏ 补足反

应体系，总体积为 ２０ μＬ 组成。 ９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎ，
９４ ℃变性 ３０ ｓ，５７ ～ ５８ ℃复性 ３０ ｓ，７２ ℃延伸 ２０ ～
９０ ｓ，７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎ，共 ３５ 个循环，１％ 琼脂糖凝

胶电泳检测 ＰＣＲ 产物。

表 ４　 Ｘａ２１ 基因的 ＰＣＲ 标记

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｌｉｎｋｅｄ ｍａｒｋｅｒ ｏｆ Ｘａ２１ ｇｅｎｅ

引物

Ｐｒｉｍｅｒ
引物序列

Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
区段大小（ｂｐ）
Ｓｅｇｍｅｎｔ ｓｉｚｅｓ

图距（ｃＭ）
Ｄｉｓｔａｎｃｅ

溶解温度（℃）
Ｍｅｌｔｉｎｇ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

参考文献

Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

ＲＭ２１ Ｆ：ＡＣＡＧＴＡＴＴＣＣＧＴＡＧＧＣＡＣＧＧ
Ｒ：ＧＣＴＣＣＡＴＧＡＧＧＧＴＧＧＴＡＧＡＧ

１５７ ＜ １ ５７
［２１］

Ｚ２Ｚ３ Ｆ：ＡＴＴＧＡＡＴＡＡＴＴＣＡＣＴＧＧＧＴＡＴＴＧＧ
Ｒ：ＧＴＣＴＴＧＣＣＴＴＧＣＡＣＴＴＣＴＧＣＡＣＧＡ

１４００ 共分离 ５８ ［２２］

Ｉ１Ｕ１ Ｆ：ＣＧＡＴＣＧＧＴＡＴＡＡＣＡＧＣＡＡＡＡＣ
Ｒ：ＡＴＡＧＣＡＡＣＴＧＡＴＴＧＣＴＴＧＧ

１４００ 共分离 ５７ ［２２］

２　 结果与分析

２． １　 野生稻对水稻白叶枯病抗性表型

温室接种鉴定得出，不同地理来源的普通野生

稻对致病菌株 Ｙ８ 和 ＰＸ０９９ 都有抗病、中抗、中感和

感病的表型；不同地理来源的药用野生稻对致病菌

株 Ｙ８ 都表现为抗病，对致病菌株 ＰＸ０９９ 的抗性则

表现为抗病或中抗；不同地理科学的疣粒野生稻对

致病菌株 ＰＸ０９９ 及 Ｙ８ 都表现为高抗；对照材料金

刚 ３０ 和 ０２４２８ 对致病菌株 ＰＸ０９９ 及 Ｙ８ 的抗性表

型为感病（表 ５）。
野生稻稻种资源接种 ６０ ｄ 后的病斑扩展情况

调查结果显示，接种后的野生稻病斑扩展度小于试

验对照栽培稻。 普通野生稻的病斑长度比 ２１ ｄ 时

平均增加了 ２ ｃｍ，药用野生稻的病斑长度比 ２１ ｄ 时

平均增加了 １ ｃｍ，尤其是疣粒野生稻接种 ６０ ｄ 后，
剪口处的症状与 ２１ ｄ 的症状没有区别，而对照材料

则平均增加了 １８ ｃｍ。

所有供试材料表型鉴定结果表明，除少部分材

料外，大多数供试材料对 ２ 个强致病菌株 ＰＸ０９９ 和

Ｙ８ 都表现抗性，推测云南野生稻可能含有 Ｘａ２１ 基

因或者其同源基因。
２． ２　 功能分子标记检测

应用 １ 个与 Ｘａ２１ 基因紧密连锁的分子标记和

２ 个功能标记检测所有供试材料，检测结果可以得

出，ＲＭ２１、Ｉ１Ｕ１和 Ｚ２Ｚ３在阳性对照长雄野生稻中扩增

的 ＤＮＡ 片段大小分别为 １５７ ｂｐ、１４００ ｂｐ 和 １４００ ｂｐ，
与预期片段大小一致，除此之外，其余材料扩增出的

ＤＮＡ 片段大小与预期片段或大或小，功能标记 Ｉ１Ｕ１

在普通野生稻和栽培稻中检测出 １０００ ｂｐ 左右的主

片段和其他小片段，功能标记 Ｚ２Ｚ３在部分疣粒野生

稻中检测出 １３００ ｂｐ 左右的主片段和其他小片段

（图 １），表明云南 ３ 种野生稻都不含有 Ｘａ２１ 基因，
但疣粒野生稻、普通野生稻和栽培稻与 Ｘａ２１ 基因

的部分片段同源。
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表 ５　 野生稻接种水稻白叶枯病抗性表型

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ ｏｆ ｗｉｌｄ ｒｉｃｅ ａｆｔｅｒ ｉｎｏｃｕｌａｔｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｌｅａｆ ｂｌｉｇｈｔ

编号

Ｃｏｄｅ
Ａ Ｂ Ｃ

编号

Ｃｏｄｅ
Ａ Ｂ Ｃ

编号

Ｃｏｄｅ
Ａ Ｂ Ｃ

１ Ｒ ＭＲ Ｐ １４ Ｒ ＭＲ Ｐ ２７ Ｒ ＭＲ Ｐ
２ Ｒ ＭＲ Ｐ １５ Ｒ ＭＲ Ｐ ２８ Ｓ Ｓ Ｎｏ
３ Ｒ Ｒ Ｐ １６ ＭＲ ＭＲ Ｐ ２９ ＭＳ Ｓ Ｎｏ
４ Ｒ ＭＲ Ｐ １７ ＭＲ ＭＲ Ｐ ３０ ＨＲ ＨＲ Ｐ
５ Ｒ Ｒ Ｐ １８ Ｒ ＭＲ Ｐ ３１ ＨＲ ＨＲ Ｐ
６ Ｒ ＭＲ Ｐ １９ ＭＲ Ｓ Ｎｏ ３２ ＨＲ ＨＲ Ｐ
７ Ｒ ＭＲ Ｐ ２０ ＭＳ ＭＳ Ｎｏ ３３ ＨＲ ＨＲ Ｐ
８ Ｒ ＭＲ Ｐ ２１ ＭＲ ＭＲ Ｐ ３４ ＨＲ ＨＲ Ｐ
９ Ｒ ＭＲ Ｐ ２２ Ｒ ＭＳ Ｎｏ ３５ ＨＲ ＨＲ Ｐ
１０ Ｒ Ｒ Ｐ ２３ ＭＲ ＭＲ Ｐ ３６ ＨＲ ＨＲ Ｐ
１１ Ｒ Ｒ Ｐ ２４ Ｒ Ｒ Ｐ ３７ ＨＳ ＨＳ Ｎｏ
１２ Ｒ Ｒ Ｐ ２５ Ｒ Ｒ Ｐ ３８ ＨＳ ＨＳ Ｎｏ
１３ Ｒ Ｒ Ｐ ２６ ＭＲ Ｒ Ｐ ３９ Ｒ Ｒ Ｐ

Ａ：植株对 Ｙ８ 的抗性反应；Ｂ：植株对 ＰＸＯ９９ 的抗性反应；Ｃ：初步鉴定是否含有 Ｘａ２１；Ｐ：可能含有 Ｘａ２１；Ｎｏ：不含有 Ｘａ２１
Ａ：Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｒｅａｃｔｉｏｎ ｏｆ ｐｌａｎｔｓ ｔｏ Ｙ８，Ｂ：Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｒｅａｃｔｉｏｎ ｏｆ ｐｌａｎｔｓ ｔｏ ＰＸＯ９９，Ｃ：Ｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｙ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｃｅ ｏｆ Ｘａ２１ ｇｅｎｅ，Ｐ：Ｉｔ ｍａｙ ｃｏｎ⁃
ｔａｉｎ Ｘａ２１ ｇｅｎｅ，Ｎｏ：Ｉｔ ｄｏｅｓ ｎｏｔ ｃｏｎｔａｉｎ Ｘａ２１ ｇｅｎｅ

１ ～ １４：药用野生稻；１５ ～ ２３ 和 ２５ ～ ２９：普通野生稻；３０ ～ ３６：疣粒野生稻；３７：金刚 ３０；３８：０２４２８；２４ 和 ３９：长雄野生稻；Ｍ：２０００ ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒ
１⁃１４：Ｏｒｙｚａ ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ，１５⁃２３ ａｎｄ ２５⁃２９：Ｏｒｙｚａ ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ，３０⁃３６：Ｏｒｙｚａ ｍｅｙｅｒｉａｎａ，
３７：ｊｉｎｇａｎｇ３０，３８：０２４２８，２４ ａｎｄ ３９： Ｏｒｙｚａ ｌｏｎｇｉｓｔａｍｉｎａｔａ，Ｍ：２０００ ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒ

图 １　 供试材料分子检测电泳图

Ｆｉｇ． １　 Ｄｅｔｅｃｔｉｎｇ ｂｙ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｍａｒｋｅｒ ＲＭ２１，Ｉ１Ｕ１，Ｚ２Ｚ３

３　 讨论

３． １　 云南野生稻对水稻白叶枯病菌的抗性反应

本研究表明云南野生稻对致病小种 ＰＸＯ９９ 和

Ｙ８ 具有良好的抗性，尤其是疣粒野生稻达到了免疫

程度，药用野生稻的整体抗性也较好，普通野生稻的

抗性相比疣粒野生稻和药用野生稻较弱。 从野生稻

中发掘新的抗白叶枯病基因一直是国内外研究的重

点。 彭绍裘等［２３］ 对云南省 ３ 种野生稻接种湖南白

叶枯病菌，发现疣粒野生稻高度抗病甚至免疫，药用

野生稻抗病，而普通野生稻则表现为感病。 章琦

等［２４］接种菲律宾小种，发现野生稻中有许多抗病材

料，其中所鉴定的 １２ 份疣粒野生稻材料对致病菌株

是高抗或者免疫的。 综上可以认为疣粒野生稻具有
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广谱高抗或者免疫的白叶枯病基因，药用野生稻可

能也具有广谱抗白叶枯病基因，而部分普通野生稻

对接种菌种抗性较弱或感病，说明这些普通野生稻

所包含的抗性基因可能不是广谱抗性的。
此前有研究报道证实，一些野生稻稻种资源对

白叶枯病的抗扩展性远远强于栽培稻，药用野生稻

在接种菲律宾小种 Ｉ、日本小种 ＩＩ 和中国致病型 ＩＩ
的 ３ 个代表菌株 ６０ ｄ 后，其病斑长度小于 １ ｃｍ，叶
片为绿色［２］。 而本试验中药用野生稻在接种 ６０ ｄ
后的病斑扩展长度比 ２１ ｄ 时平均增加了 １ ｃｍ。 原

因可能是所使用的致病菌株的致病力不一样所致，
也可能是在温室中药用野生稻抗性经过长期的温室

栽培造成了抗性下降或者自身免疫力降低，具体原

因需进一步更为系统的抗性鉴定试验验证。 而疣粒

野生稻接种 ６０ ｄ 后，病斑与 ２１ ｄ 时相比没有差异，
这一结果反映了水稻品种的抗扩展性越强，则它们

的抵抗性就越强，但水稻品种的抗扩展性是遗传还

是非遗传控制，具体机理需进一步研究。
３． ２　 ＰＣＲ 标记检测的可靠性

分子标记辅助选择是依据与目标基因紧密连锁

的分子标记进行筛选。 然而，大多数情况下，连锁标

记并不是目标基因本身，仅单独的应用连锁标记进

行辅助选择可信度会比较低［２］。 所以本研究不仅

选用与 Ｘａ２１ 基因紧密连锁的分子标记 ＲＭ２１，还根

据 Ｘａ２１ 基因的上下游设计功能标记，大大提高了

试验结果的可靠性。
本研究利用这 ３ 个 ＰＣＲ 标记对云南野生稻进

行 Ｘａ２１ 基因的检测时，均发现云南野生稻不含有

Ｘａ２１ 基因，但云南野生稻与 Ｘａ２１ 的部分片段同源，
其中疣粒野生稻含有与 Ｘａ２１ 基因的上游同源的序

列，普通野生稻和栽培稻含有与 Ｘａ２１ 基因的下游

同源的序列，钱君等［２５］ 也发现，云南普通野生稻含

有与 Ｘａ２１ 基因的下游同源的序列。 以上研究结果

说明，若只应用单独的功能标记可能会导致检测结

果出现很大的误差，而应用多个功能标记检测 Ｘａ２１
基因比较具体全面。
３． ３　 云南野生稻高抗白叶枯病基因的鉴定和发掘

本研究发现云南野生稻对 ＰＸＯ９９ 和 Ｙ８ 表现出

抗性，有些材料甚至表现为免疫，而分子鉴定认为云

南野生稻不含有 Ｘａ２１ 基因，除 Ｘａ２１ 外，目前，从野

生稻中还发掘了其他 ８ 个白叶枯病抗性基因，即
Ｘａ３、Ｘａ２３、Ｘａ２７、Ｘａ２９、Ｘａ３０、Ｘａ３２、Ｘａ３５ 和 ｘａ３２，
云南野生稻可能含有其中的某些基因或新的白叶枯

病抗性基因，尤其是来自普通野生稻的 Ｘａ２３ 和

Ｘａ３０、来自药用野生稻的 Ｘａ２９ 和来自疣粒野生稻

ｘａ３２，其中 Ｘａ２３、Ｘａ３０ 和 ｘａ３２ 对 ＰＸＯ９９ 都具有抗

性［６，８，１３］，所以云南野生稻含有这 ３ 个基因的可能性

较大，鉴定云南野生稻中是否含有 Ｘａ２３、Ｘａ３０ 和

ｘａ３２，对于发掘鉴定云南野生稻高抗白叶枯病新基

因具有重要的意义。 当然，除以上 ９ 个水稻白叶枯

病抗性基因以外，已鉴定的水稻白叶枯病基因还有

３０ 个［２６］，云南野生稻也有可能含有这 ３０ 个基因中

的某些基因，但大多数基因除具有相关连锁标记外，
还未被分离克隆，即无法设计功能标记进行鉴定。
如何快速有效鉴定云南野生稻中的同源基因或新基

因，需系统性地建立抗菌谱和基因等位性测试，甚至

通过基因的定位分离克隆进行确认。

４　 结论

本研究表明疣粒野生稻对 ２ 个致病小种高抗或

免疫，说明疣粒野生稻携带的可能是广谱抗性基因。
疣粒野生稻适应能力很强，没有由于在温室中长期

的培养造成抗性的退化。 云南 ３ 种野生稻都不含有

Ｘａ２１ 基因，但疣粒野生稻、普通野生稻和栽培稻与

Ｘａ２１ 基因的部分片段同源，说明了云南野生稻可能

含有新的广谱抗性基因或多个新的抗性基因，但这

种新的基因挖掘有待进一步研究。

参考文献
［１］ 　 Ｍｅｗ Ｔ Ｗ． Ｃｕｒｒｅｎｔ ｓｔａｔｕｓ ａｎｄ ｆｕｔｕｒｅ ｐｒｏｓｐｅｃｔｓ ｏｆ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ｂａｃ⁃

ｔｅｒｉａｌ ｂｌｉｇｈｔ ｏｆ ｒｉｃｅ ［ Ｊ ］ ． Ａｎｎｕ Ｒｅｖ Ｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｌ， １９８７， ２５：
３５９⁃３８２

［２］ 　 章琦． 水稻白叶枯病抗性的遗传与改良［Ｍ］． 北京：科学出版
社，２００７

［３］ 　 程在全，黄兴奇，钱君，等． 珍稀濒危植物—云南药用野生稻
自然生态群的新发现及其特性［ Ｊ］ ． 云南植物研究，２００４，２６
（３）：２６７⁃２７４

［４］ 　 Ｃｈｅｎｇ Ｚ Ｑ，Ｈｕａｎｇ Ｘ Ｑ，Ｚｈａｎｇ Ｙ Ｚ，ｅｔ ａｌ． Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔ
ｏｆ ｓｏｍｅ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｉｎ ｈｕｓｋｅｄ ｓｅｅｄｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｗｉｌｄ ｒｉｃｅ
ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｉｎ Ｙｕｎｎａｎ ｐｒｏｖｉｎｃｅ ｏｆ Ｃｈｉｎａ［ Ｊ］ ． Ｊ Ｉｎ⁃
ｔｅｇｒ Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌ，２００５，４７（１０）：１２６０⁃１２７０

［５］ 　 Ｓｏｎｇ Ｗ Ｙ，Ｗａｎｇ Ｇ Ｌ，Ｃｈｅｎ Ｌ Ｌ，ｅｔ ａｌ． Ａ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｋｉｎａｓｅ⁃ｌｉｋｅ
ｐｒｏｔｅｉｎ ｅｎｃｏｄｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｒｉｃｅ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ，Ｘａ２１ ［ Ｊ］ ．
Ｓｃｉｅｎｃｅ，１９９５，２７０（５２４３）：１８０４⁃１８０６

［６］ 　 Ｚｈａｎｇ Ｑ，Ｗａｎｇ Ｃ Ｌ，Ｚｈａｏ Ｋ Ｊ，ｅｔ ａｌ． Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｎｅａｒ ｉｓｏｇｅｎ⁃
ｉｃ ｌｉｎｅ ＣＢＢ２３ ｗｉｔｈ ａ ｎｅｗ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｂｌｉｇｈｔ ｉｎ
ｒｉｃｅ ａｎｄ ｉｔｓ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ［ Ｊ］ ． Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊ Ｒｉｃｅ Ｓｃｉ，２００２，１６ （３）：
２０６⁃２１０

［７］ 　 Ａｍａｎｔｅｂｏｒｄｅｏｓ Ａ，Ｓｉｔｃｈ Ｌ Ａ，Ｎｅｌｓｏｎ Ｒ，ｅｔ ａｌ． Ｔｒａｎｓｆｅｒ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｂｌｉｇｈｔ ａｎｄ ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｔｅｔｒａｐｌｏｉｄ ｗｉｌｄ ｒｉｃｅ Ｏｒｙｚａ
ｍｉｎｕｔａ ｔｏ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｒｉｃｅ，Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ ［ Ｊ］ ． Ｔｈｅｏｒ Ａｐｐｌ Ｇｅｎｅｔ，
１９９２，１０７：６２⁃７３

［８］ 　 谭光轩，任翔，翁清妹，等． 药用野生稻转育后代一个抗白叶
枯病新基因的定位［Ｊ］ ． 遗传学报，２００４，３１（７）：７２４⁃７２９

［９］ 　 金旭炜，王春连，杨清，等． 水稻抗白叶枯病近等基因系
ＣＢＢ３０ 的培育 Ｘａ３０ （ ｔ） 的初步定位 ［ Ｊ］ ． 中国农业科学，
２００７，４０（６）：１０９４⁃１１００

７１１



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １６ 卷

［１０］　 崇珂，王春连，于元杰，等． 水稻抗白叶枯病新基因 Ｘａ３２（ ｔ）的
鉴定和初步定位［Ｊ］ ． 作物学报，２００９，３５（７）：１１７３⁃１１８０

［１１］　 郭嗣斌，张瑞品，林兴华． 小粒野生稻抗白叶枯病新基因的鉴
定与初步定位［Ｊ］ ． 中国农业科学，２０１０，４３（１３）：２６１１⁃２６１８

［１２］　 苗丽丽，王春连，郑崇珂，等． 水稻抗白叶枯病新基因的初步
定位［Ｊ］ ． 中国农业科学，２０１０，４３（１５）：３０５１⁃３０５８

［１３］　 阮辉辉，严成其，安德荣，等． 疣粒野生稻抗白叶枯病新基因
ｘａ３２（ ｔ）的鉴定及其分子标记定位［Ｊ］ ． 西北农业学报，２００８，
１７（６）：１７０⁃１７４

［１４］　 白辉，李莉云，刘国振． 水稻抗白叶枯病基因 Ｘａ２１ 的研究进
展［Ｊ］ ． 遗传，２００６，２８（６）：７４５⁃７５３

［１５］　 郑康乐，庄杰云，王汉荣． 基因聚合提高了水稻对白叶枯病的
抗性［Ｊ］ ． 遗传，１９９８，２０（４）：４⁃６

［１６］ 　 占小登，程式华． ＩＲＢＢ 近等基因系对白叶枯病混合菌系的抗
性表现及在恢复系选育中的应用［ Ｊ］ ． 杂交水稻，２００１，１６
（４）：１０⁃１１

［１７］ 　 方中达． 植病研究方法［Ｍ］． 北京：中国农业出版社，１９９８
［１８］　 Ｋａｕｆｆｍａｎ Ｈ Ｅ，Ｒｅｄｄｙ Ａ Ｐ Ｋ，Ｋｈｓｉｅｈ Ｐ Ｐ，ｅｔ ａｌ． Ａｎ ｉｍｐｒｏｖｅｄ

ｔｅｃｈｎｉｑｕｅ ｆｏｒ ｅｖａｌｕａｔｉｎｇ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｔｏ Ｘａｎ⁃
ｔｈｏｍｏｎａｓ ｏｒｙｚａｅ［Ｊ］，Ｐｌａｎｔ Ｄｉｓ，１９７３，５７：５３７⁃５４１

［１９］　 闵绍楷，申宗坦，熊振民，等． 水稻育种学［Ｍ］． 北京：中国农

业出版社，１９９６
［２０］ 　 Ｋｉｍ Ｍ． Ａｒａｐｉｄ ＣＴＡＢ ＤＮＡ ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅ ｕｓｅｆｕｌ ｆｏｒ ＲＡＰＤ

ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ＰＣＲ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ［ Ｊ］ ． Ｂｉｏ Ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ，
１９９３，１４（５）：７４８⁃７４９

［２１］ 　 Ｃａｕｓｓｅ Ｍ Ａ，Ｆｕｌｔｏｎ Ｔ Ｍ，Ｃｈｏ Ｙ Ｇ，ｅｔ ａｌ． Ｓａｔｕｒａｔｅｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｐ
ｏｆ ｔｈｅ ｒｉｃｅ ｇｅｎｏｍｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ａｎ ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ｂａｃｋｃｒｏｓｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
［Ｊ］ ． Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，１９９４，１３８：１２５１⁃１２７４

［２２］ 　 马伯军，翟文学． 一种简便高效的 ＰＣＲ 辅助选择技术在杂交
水稻 Ｘａ２１ 基因育种中的应用［ Ｊ］ ． 杂交水稻，２００２，１７（１）：
４８⁃５０

［２３］ 　 彭绍裘，魏子生，毛昌祥，等． 云南疣粒野生稻、药用野生稻和
普通野生稻多抗性鉴定［ Ｊ］ ． 植物病理学报，１９８２，１７ （４）：
５８⁃６０

［２４］ 　 章琦，赵炳宇，赵开军，等． 普通野生稻的抗水稻白叶枯病
（Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ ｏｒｙｚａｅ ｐｖ． ｏｒｙｚａｅ）新基因 Ｘａ２３ 的鉴定和分子标
记定位［Ｊ］ ． 作物学报，２００３，２９（５）：１２⁃１８

［２５］ 　 钱君，程在全，杨明挚，等． 云南野生稻中 Ｘａ２１ 基因外显子 ＩＩ
的分离及序列分析［Ｊ］ ． 遗传，２００５，２７（３）：３８２⁃３８６

［２６］ 　 王法军． 抗白叶枯病水稻种质筛选及一个抗病新基因的初步
定位［Ｄ］ ． 北京：中国农业科学院，２０１３

８１１


	植物遗传资源学报2015年第1期j_部分115
	植物遗传资源学报2015年第1期j_部分116
	植物遗传资源学报2015年第1期j_部分117
	植物遗传资源学报2015年第1期j_部分118
	植物遗传资源学报2015年第1期j_部分119
	植物遗传资源学报2015年第1期j_部分120

