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玉米自交系 ＣＭＬ４７０ 抗南方锈病基因的定位
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　 　 摘要: 南方锈病是我国玉米产区的主要病害ꎬ玉米抗病品种的利用是控制其为害的一条最为安全和经济的途径ꎮ 但是ꎬ
在我国当前的玉米育种中ꎬ所利用的玉米南方锈病基因多来自美国杂交种 ７８５９９ 等ꎮ 为寻找新的南方锈病抗病基因ꎬ本研究

对 ＣＩＭＭＹＴ 自交系 ＣＭＬ４７０ 的抗性进行了遗传分析ꎮ 结果发现 ＣＭＬ４７０ 的抗性由一个显性抗病基因(定名为 ＲｐｐＣ)控制ꎬ该抗

病基因被定位于 １０ 号染色体短臂端部ꎬ位于 ＳＳＲ 标记 ｕｍｃ１３８０ 和 ｕｍｃ１２９１ 之间ꎬ分别与两标记相距 ３. ５ ｃＭ 和 ８. ８ ｃＭꎮ 通过

回交ꎬ并利用分子标记辅助选择ꎬＲｐｐＣ 被转移到了优良自交系昌 ７￣２ 中ꎮ
　 　 关键词:玉米ꎻ南方锈病ꎻ抗病基因ꎻ基因定位ꎻ标记辅助选择

Ｍａｐｐｉｎｇ ｔｈｅ Ｍａｉｚｅ Ｓｏｕｔｈｅｒｎ Ｒｕｓｔ Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
Ｇｅｎｅ ｏｆ Ｉｎｂｒｅｄ Ｌｉｎｅ ＣＭＬ４７０

ＹＡＯ Ｇｕｏ￣ｑｉꎬＳＨＡＮ ＪｕａｎꎬＣＡＯ ＢｉｎｇꎬＣＵＩ Ｌｉａｎｇ￣ｇｕｏꎬＤＵ Ｓｅｎ￣ｌｉｅꎬ
ＨＡＮ Ｚｈｉ￣ｊｉｎｇꎬＬＩＵ Ｔｉｅ￣ｓｈａｎꎬＬＩ Ｃｕｉ￣ｌａｎꎬＷＡＮＧ Ｌｉ￣ｍｉｎｇ

(Ｍａｉｚｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈ ＩｎｓｔｉｔｕｔｅꎬＳｈａｎｄｏｎｇ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ＳｃｉｅｎｃｅｓꎬＪｉｎａｎ ２５０１００)

Ａｂｓｔｒａｃｔ:Ｓｏｕｔｈｅｒｎ ｒｕｓｔ ｉｓ ｏｎｅ ｏｆ ｔｈｅ ｍａｊｏｒ ｄｉｓｅａｓｅｓ ｆｏｒ ｍａｉｚｅ ｉｎ Ｃｈｉｎａ. Ｄｅｐｌｏｙｍｅｎｔ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｉｓ ｏｎｅ
ｏｆ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ￣ｆｒｉｅｎｄｌｉｙ ａｎｄ ｃｏｓｔ￣ｓａｖｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄｓ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｃｕｒｒｅｎｔ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｐｒｏ￣
ｇｒａｍｓ ｍａｉｎｌｙ ｏｒｉｇｉｎａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｈｙｂｒｉｄ ７８５９９. ＣＭＬ４７０ ｗａｓ ａ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｉｎ ＣＩＭＭＹＴ ａｎｄ ｉｔｓ ｉｎｈｅｒｉｔ￣
ａｎｃｅ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ｓｏｕｔｈｅｒｎ ｒｕｓｔ ｗａｓ ｓｔｕｄｉｅｄ ｔｏ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｎｏｖｅｌ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ
ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ＣＭＬ４７０ ｗａｓ ｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄ ｂｙ ａ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｇｅｎｅ (ｎａｍｅｄ ａｓ ＲｐｐＣ)ꎬｗｈｉｃｈ ｗａｓ ｍａｐｐｅｄ ｔｏ ａｎ ｉｎｔｅｒｖａｌ ｏｎ ｔｈｅ
ｔｅｒｍｉｎａｌ ｏｆ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ １０ ｓｈｏｒｔ ａｒｍ ｆｌａｎｋｅｄ ｂｙ ｃｌｏｓｅｓｔ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ｕｍｃ１３８０ ａｎｄ ｕｍｃ１２９１ ｗｉｔｈ ａ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ
３. ５ ｃＭ ａｎｄ ８. ８ ｃＭꎬｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ ＲｐｐＣ ｗａｓ ｔｒａｎｓｆｅｒｒｅｄ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｅｌｉｔｅ ｌｉｎｅ Ｃｈａｎｇ ７￣２ ｂｙ ｂａｃｋ￣
ｃｒｏｓｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ａｉｄ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒ￣ａｓｓｉｓｔｅｄ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:Ｍａｉｚｅꎻｓｏｕｔｈｅｒｎ ｒｕｓｔꎻｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅꎻｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｐｐｉｎｇꎻｍａｒｋｅｒ ａｓｓｉｓｔｅｄ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ

收稿日期:２０１２￣０７￣２９　 　 修回日期:２０１２￣１０￣２９　 　 网络出版日期:２０１３￣０４￣０２
ＵＲＬ:ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｃｎｋｉ. ｎｅｔ / ｋｃｍｓ / ｄｅｔａｉｌ / １１. ４９９６. Ｓ. ２０１３０４０２. １７３７. ０２１. ｈｔｍｌ
基金项目:国家转基因生物新品种培育重大专项(２０１１ＺＸ０８００３)ꎻ山东省自然基金项目(ＺＲ２００９ＤＭ００７)ꎻ山东省良种工程“玉米抗病、专用种

质创新利用研究”项目ꎻ山东省农业科学院博士基金项目(２００７ＹＢＳ００６)
作者简介:姚国旗ꎬ博士ꎬ助理研究员ꎬ研究方向为玉米遗传育种ꎮ Ｅ￣ｍａｉｌ:ｙａｏｇｕｏｑｉ９２７＠ ｓｏｈｕ. ｃｏｍ

通信作者:汪黎明ꎬ博士ꎬ研究员ꎬ研究方向为玉米遗传育种ꎮ Ｅ￣ｍａｉｌ:ｌｍｗａｎｇ＠ ｓａａｓ. ａｃ. ｃｎ

　 　 锈病是玉米的主要病害之一ꎬ包括普通锈病、南
方锈病和热带锈病 ３ 种类型ꎮ 我国主要有玉米普通

锈病和南方锈病发生[１]ꎬ其中南方锈病为害最为严

重[２]ꎮ 南方锈病是由多堆柄锈菌(Ｐｕｃｃｉｎｉａ ｐｏｌｙｓｏｒａ
Ｕｎｄｅｒｗ)侵染引起的ꎬ流行时能造成玉米大幅减产ꎬ
严重时减产甚至超过 ４５％ ꎬ是包括我国玉米产区在

内的很多玉米产区的主要病害[３￣５]ꎮ 该病的发生需

要略高的温度和高湿环境ꎬ过去主要发生在我国南

方一些地区ꎮ 近年来由于气候的变化ꎬ南方锈病在

我国的北方玉米产区也大面积发生ꎬ现已成为黄淮

海玉米产区的主要病害[２ꎬ６]ꎮ
培育和利用抗病品种是一条控制玉米南方锈病

为害最安全、经济、有效的方法ꎮ 但是ꎬ目前我国多数

玉米品种和自交系对南方锈病抗性差ꎬ黄淮海主推的

两大品种郑单 ９５８ 与浚单 ２０ 均不抗南方锈病[２]ꎮ 在

我国当前玉米育种中ꎬ所利用的抗源大多源自美国杂

交种 ７８５９９[６]ꎮ 由于生理小种的变化ꎬ抗病基因会丧

失抗性ꎮ 长期大面积使用同一抗源存在遗传脆弱性ꎬ
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会给生产带来潜在威胁ꎮ 因此ꎬ寻找新的抗源和抗病

基因是持久控制该病发生为害的重要保证ꎮ
不同玉米品种对南方锈病的抗性存在差异ꎮ 在

遗传上ꎬ玉米对南方锈病抗性呈现主基因控制的质

量抗性和多基因控制的数量抗性形式不同ꎬ有报道

称玉米对南方锈病抗性还存在显性遗传与隐性遗传

２ 种不同的方式[７]ꎮ 已经报道的玉米抗南方锈病的

质量抗性基因不少于 ３ 个[８￣１０]ꎮ 在玉米南方锈病抗

性基因定位方面ꎬ研究者利用不同的种质ꎬ在 １０ 号

染色 体 短 臂 上 发 现 了 抗 病 主 基 因 或 者 主 效

ＱＴＬ[５ꎬ９￣１３]ꎮ 此外ꎬ有研究者报道在玉米第 ３、４、８、９
等染色体上也存在抗南方锈病的 ＱＴＬ[１２￣１３]ꎮ

玉米起源于热带ꎬ热带、亚热带玉米种质比温带

种质具有更多的遗传多样性ꎬ因而是寻找新的玉米抗

病基因的重要种质资源[１０ꎬ１２￣１４]ꎮ 但是ꎬ由于适应性的

问题ꎬ在育种中直接利用这些种质存在一定的困

难[１５]ꎮ 此外ꎬ在抗病品种的培育中ꎬ田间抗性鉴定对

于环境的温度、湿度、菌源有一定的要求ꎬ增加了抗病

品种选育难度ꎮ 因此ꎬ利用分子标记技术从热带、亚热

带种质中发现新的抗病基因并应用于育种研究具有重

要的现实意义ꎮ 本研究对抗病的 ＣＩＭＭＹＴ 自交系

ＣＭＬ４７０ 进行了抗性遗传分析和抗病基因遗传定位ꎬ并
通过回交ꎬ将抗病基因转移到了优良自交系昌 ７￣２ 中ꎮ

１　 材料与方法

１. １　 试验材料

本研究中ꎬ抗病亲本 ＣＭＬ４７０ 引自 ＣＩＭＭＹＴꎬ该
自交系适应亚热带低地生态条件ꎮ 黄淮海玉米产区

骨干自交系昌 ７￣２ 用作感病亲本和回交转育的轮回

亲本ꎮ 用昌 ７￣２ 与 ＣＭＬ４７０ 杂交ꎬ产生 Ｆ１ꎮ 由 １ 个 Ｆ１

单株与亲本昌 ７￣２ 回交获得 １２４ 个 ＢＣ１ 植株ꎬ１２４ 株

ＢＣ１ 自交获得 １２４ 个家系ꎮ 从 １２４ 个 ＢＣ１ 自交家系

中ꎬ选择抗病 ＢＣ１ 植株的自交家系ꎬ后代种子混合种

植ꎬ用昌 ７￣２ 回交 ３ 代ꎬ然后自交 １ 代后由分子标记

选择ꎬ获得 ２５ 个 ＢＣ４Ｆ２ 单株ꎬ再自交获得相应家系ꎮ
以上材料用于抗性遗传分析和抗病基因定位ꎮ

此外ꎬ除亲本自交系外ꎬ感病自交系鲁系 ９３１１ 在部

分试验中也用作感病对照ꎮ
１. ２　 田间抗病性评价

所有抗性评价试验均在海南省三亚市及山东省

农业科学院玉米研究所试验基地完成ꎮ 田间采用行

长 ４ ｍꎬ行距 ６０ ｃｍꎬ株距 ２０ ｃｍ 的种植方式ꎮ
２００７ 年 １１ 月至 ２００８ 年 ３ 月ꎬ在试验地进行亲

本自交系南方锈病抗性鉴定ꎮ ２００８ 年 １１ 月至 ２００９

年 ３ 月ꎬ对 ＢＣ１ 分离群体进行鉴定ꎮ ２００９ 年 １１ 月

至 ２０１０ 年 ３ 月ꎬ对 Ｆ１、ＢＣ１Ｆ２ 家系进行鉴定ꎮ 在后

面的 ２ 个鉴定时期ꎬ设置感病亲本昌 ７￣２ 作为感病

对照ꎬ抗病亲本 ＣＭＬ４７０ 作抗病对照ꎮ
２０１１ 年 １１ 月至 ２０１２ 年 ３ 月对 ２４ 个选择的

ＢＣ４Ｆ２ 单株的自交家系进行鉴定ꎮ 鉴定中ꎬ每份材

料种植 ２ 个重复ꎬ每个重复种植 １ 个穗行ꎬ约 ２０ 株

植株ꎬ重复内随机排列ꎮ 同时在试验中每 １０ 行插入

２ 个感病对照(鲁系 ９３１１ 和昌 ７￣２)ꎮ 此外ꎬ每个重

复中各安排 １ 行抗病对照 ＣＭＬ４７０ꎮ
除依赖自然接种外ꎬ在 ２００８ 年 １１ 月至 ２００９ 年

３ 月、２００９ 年 １１ 月至 ２０１０ 年 ３ 月及 ２０１１ 年 １１ 月

至 ２０１２ 年 ３ 月的鉴定试验中ꎬ还在小喇叭口期进行

了人工接种ꎮ 方法是采用田间采集的南方锈病感染

叶片ꎬ用自来水冲洗叶片配置孢子悬浮液ꎬ然后用喷

雾器喷洒于需要鉴定的材料上ꎮ
在约 ８０％的植株进入散粉后 ２０ ｄ 进行抗性评

价ꎮ 分 ６ 级记载发病情况ꎬ０ 级为植株不发病ꎻ１ 级为

植株有孢子堆ꎬ最严重发病叶片有极少孢子堆分布、
病斑面积占该叶面积比例 < ５％ꎻ２ 级为植株部分叶

片发病ꎬ最严重发病叶片孢子堆呈零星散布、叶片的

病斑面积占该叶面积比例 ５％ ~ １０％ꎻ３ 级为植株部

分叶片发病ꎬ最严重发病叶片有明显孢子堆呈聚集片

状分布、病斑面积占该叶面积约 １０％ ~ ２０％ꎻ４ 级为

植株部分叶片严重发病ꎬ最严重发病叶片有明显孢子

堆呈聚集片状分布、病斑达到该叶面积的 ２０％以上ꎻ５
级为全部叶片病斑面积达到该叶面积的 ２０％ 以上ꎮ
发病程度为 ０ ~ ２ 级的植株划分为抗病类型ꎬ发病程

度为 ３ 级或 ３ 级以上的植株划分为感病类型ꎮ
１. ３　 分子标记分析

３ 叶期至 ５ 叶期取幼苗叶片ꎬ液氮中研磨成粉

末ꎮ 用 ＣＴＡＢ (ｃｅｔｙｌ ｔｒｉｍｅｔｈｙｌ ａｍｍｏｎｉｕｍ ｂｒｏｍｉｄｅ)方
法提取 ＤＮＡ[１６]ꎮ 抗感池配置法为:从 ＢＣ１ 群体中ꎬ
分别选择极端抗病与感病植株各 ８ 株ꎬ取等量叶片

混合后研磨ꎬ分别提取 ＤＮＡꎬ用作抗感池 ＤＮＡꎮ 从

玉米遗传学与基因组学数据库中 ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.
ｍａｉｚｅｇｄｂ. ｏｒｇ)ꎬ选择均匀分布于玉米 １０ 条染色体上

ＳＳＲ 标记ꎬ以及报道的与抗南方锈病基因连锁的

ＳＳＲ 标 记ꎮ 对 这 ２００ 多 对 ＳＳＲ 标 记ꎬ 在 亲 本

ＣＭＬ４７０ 和昌 ７￣２ 间进行多态分析ꎮ 多态标记用于

抗感池多态性分析及标记辅助选择ꎮ
ＰＣＲ 反应在 Ａｐｐｌｉｅｄ ｂｉｏｓｙｓｔｅｍ Ｔｈｅｒｍａｌ Ｃｙｃｌｅｒ

２７２０ 上进行ꎮ 反应体系 １０ μＬꎬ内含模板 １０ ~ ２０
ｎｇ、引物各 ２ ｐｍｏｌ、ＭｇＣｌ２ １５ ｎｍｏｌ、０. ２５ Ｕ Ｔａｑ ＤＮＡ
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聚合酶与 １ × ＰＣＲ 缓冲液ꎮ 反应循环程序如下:
９４ ℃预变性 ３ ｍｉｎꎬ然后按 ９４ ℃ 变性 ３０ ｓ、５０ ~
６０ ℃(根据引物而定)退火 ３０ ｓ、７２ ℃延伸 ３０ ｓ 进

行 ３５ 个循环ꎬ最后 ７２ ℃ 延伸 ５ ｍｉｎꎮ ＰＣＲ 产物在

８％ １９∶ １ 或者 ２５ ∶ １ ａｃｒｙｌａｍｉｄｅ / ｂｉｓ￣ａｃｒｙｌａｍｉｄｅ 非变

性聚丙烯酰胺凝胶上电泳分离ꎬ然后银染ꎮ
连锁分析采用软件 ＭＡＰＭＡＫＥＲ ＥＸＰ / ３. ０ｂ[１７]ꎮ

作图函数选择 Ｋｏｓａｍｂｉꎬ连锁判断标准设为 ＬＯＤ 值

３. ０ꎮ 连锁图绘制采用软件 Ｍａｐｃｈａｒｔ[１８]ꎮ
ＢＣ４Ｆ２ 单株的标记基因型图示中ꎬｐｈｉ１１８ 设为

起点ꎮ 对于 ２ 个相邻标记基因型所跨染色体区域的

基因型ꎬ当其两侧标记基因型(杂合、纯合 ＣＭＬ４７０
或昌 ７￣２ 型)不同时ꎬ以两标记的中点ꎬ把目标染色

体区域分为 ２ 个部分ꎬ两部分各以与其相邻的标记

位点的基因型为参考ꎮ
标记辅助选择中ꎬ前阶段在 １０ 号染色体的长臂

和其他染色体上各选择 ２ ~ ３ 个多态性分子标记ꎻ连
同目标基因区域共用了 ３３ 个标记ꎬ用于供体基因组

回复检测ꎮ 后阶段进一步选择覆盖全基因组的 １１９
个多态性标记位点进行分析和选择ꎮ 回复率的估算

依据以下公式ꎮ
回复率 ＝ 携带供体亲本等位基因位点数 / 全部

检测到的多态位点数 × １００％ ꎮ

２　 结果与分析

２. １　 ＣＭＬ４７０ 对南方锈病的抗性遗传分析

２００７￣２００８ 年在海南对亲本自交系的鉴定中ꎬ
昌 ７￣２ 表现为感南方锈病 (发病程度为 ４ 级)ꎬ
ＣＭＬ４７０ 表现为抗病(发病程度为 １ 级)ꎮ

２００８￣２００９ 年的鉴定中ꎬ亲本表现与上一年度

一致ꎮ 在由感病亲本回交得到的 ＢＣ１ 中ꎬ抗病植株

为 ６４ 株ꎬ发病程度为 １ 级或 ２ 级ꎮ 感病植株为 ６０
株ꎬ发病程度为 ３ 级或 ３ 级以上ꎮ 同时ꎬＦ１ 在鉴定

中也表现为抗病型(１ 级)ꎮ 这一结果符合在回交群

体中的单个显性基因控制的 １ ∶ １ 抗感分离比例

(ｘ２ ＝ ０. １３ꎬＰ ＝ ０. ７２)ꎮ 在 ２００９￣２０１０ 年ꎬ对上述

１２４ 株 ＢＣ１ 的自交后代进行了抗性鉴定ꎮ 在这些家

系中ꎬ所有来自抗病植株的家系均表现为抗病性分

离ꎬ来自感病株的家系均表现为一致感病ꎮ 表明回

交群体中抗病株均为杂合型ꎬ感病株均为纯合感病

型ꎮ 以上结果表明 ＣＭＬ４７０ 对玉米南方锈病的抗性

是由一个显性抗病基因决定的(暂命名为 ＲｐｐＣ)ꎮ
２. ２　 ＲｐｐＣ 的遗传定位

为了定位 ＣＭＬ４７０ 中抗病基因 ＲｐｐＣꎬ首先在亲

本 ＣＭＬ４７０ 与昌 ７￣２ 间进行了多态性标记筛选ꎮ 在

全部筛选的 ２００ 多个 ＳＳＲ 标记中ꎬ有 １２８ 个在亲本

间检测到多态ꎬ多态率为 ６７％ ꎮ 利用亲本间呈多态

性的标记ꎬ进行抗感池分析ꎬ结果发现标记 ｕｍｃ１３８０
在抗感池间扩增出多态性差异片段(图 １)ꎮ 对组成

抗感池的单株进行进一步分析ꎬ所有抗病株的

ｕｍｃ１３８０ 位点均为杂合型ꎬ感病株中只有 １ 株的

ｕｍｃ１３８０ 位点为杂合型ꎬ其他均为纯合昌 ７￣２ 型ꎮ
利用 ＢＣ１ 群体进行连锁分析ꎬ表明 ｕｍｃ１３８０ 与抗病

基因连锁ꎬ两者相距 ３. ５ ｃＭ(图 ２)ꎮ

泳道 Ｍ、１、２、３、４ 分别为分子量标记、
亲本 ＣＭＬ４７０、亲本昌 ７￣２、抗池和感池

Ｌａｎｅ Ｍꎬ１ꎬ２ꎬ３ꎬａｎｄ ４ ｗｅｒｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｗｅｉｇｈｔ ｍａｒｋｅｒꎬ ＣＭＬ４７０ꎬ
ｃｈａｎｇ ７￣２ꎬｂｕｌｋｅｄ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｐｌａｎｔｓꎬａｎｄ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｐｌａｎｔｓꎬｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ

图 １　 ＳＳＲ 标记 ｕｍｃ１３８０ 对 ＣＭＬ４７０ 南方

锈病抗性抗感池分析

Ｆｉｇ. １　 Ｂｕｌｋ ｓｅｇｒｅｇａｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＣＭＬ４７０ ｓｏｕｔｈｅｒｎ ｒｕｓｔ
ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｗｉｔｈ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒ ｕｍｃ１３８０

图 ２　 自交系 ＣＭＬ４７０ 抗病基因 ＲｐｐＣ 的遗传定位

Ｆｉｇ. ２　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ ｒｕｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ
ＲｐｐＣ ｏｆ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅ ＣＭＬ４７０

ｕｍｃ１３８０ 位于 １０ 号染色体短臂的 ｂｉｎ１０. ００ 上ꎬ
为进一步确认抗病基因在染色体上的位置ꎬ对 １０ 号

０２５
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染色体上 ｕｍｃ１３８０ 位点附近并能在亲本间检测到

多态的 ＳＳＲ 标记ꎬ利用 ＢＣ１ 群体进行连锁分析ꎬ构
建抗病基因附近的局部连锁图ꎮ 结果表明 ＲｐｐＣ 位

于 ＳＳＲ 标记 ｕｍｃ１３８０ 与 ｕｍｃ１２９１ 之间ꎬ与这 ２ 个标

记的遗传距离分别为 ３. ５ ｃＭ 与 ８. ８ ｃＭ(图 ２)ꎮ
ｕｍｃ１２９１ 位于 １０ 号染色体的 ｂｉｎ１０. ０１ 上ꎬ这一结果

进一步确认 ＲｐｐＣ 位于 １０ 号染色体的短臂末端ꎮ
为确认抗病基因定位结果ꎬ通过标记选择出昌 ７￣

２ 背景下的 ＣＭＬ４７０ 染色体 １０ 短臂端部导入片段相

互重叠的２５ 个 ＢＣ４Ｆ２ 单株ꎬ对当选植株进一步自交１
代ꎬ进行后代抗病性鉴定(图 ３)ꎮ 在 ２０１１￣２０１２ 年鉴

定中ꎬ感病对照均表现为感病ꎬ抗病对照均表现为抗

病ꎮ 除缺失小区外ꎬ所有家系在 ２ 个重复中的表现均

一致ꎮ 鉴定结果显示:１)ｕｍｃ１３８０￣ｕｍｃ１２９１ 基因型为

纯合 ＣＭＬ４７０ 型的单株ꎬ其自交后代一致表现为抗

病ꎻ２)ｕｍｃ１３８０￣ｕｍｃ１２９１ 基因型为杂合型的单株ꎬ其
自交后代抗病性表现为分离ꎻ３)ｕｍｃ１３８０￣ｕｍｃ１２９１ 基

因型为纯合昌 ７￣２ 型的单株ꎬ其自交后代一致表现为

感病ꎻ４) ｕｍｃ１２９１ 位点为纯合昌 ７￣２ 基因型的单株

中ꎬｕｍｃ１３８０ 位点为纯合 ＣＭＬ４７０ 基因型的ꎬ其自交后

代一致抗病ꎬｕｍｃ１３８０ 位点为杂合型的ꎬ其自交后代

抗性分离ꎻ５)ｕｍｃ１３８０ 位点为纯合昌 ７￣２ 基因型的单

株中ꎬｕｍｃ１２９１ 位点为纯合 ＣＭＬ４７０ 型或者杂合型的ꎬ
多数单株自交后代抗病性表现为一致感病ꎻ但是单株

１１Ａ３１６￣２０ 的 ｕｍｃ１２９１ 基因型为杂合ꎬ其自交后代抗

性分离ꎬ单株 １１Ａ３１０￣０１ 的 ｕｍｃ１２９１ 为纯合抗病亲本

型ꎬ其自交后代表现为完全抗病ꎮ 由此可见ꎬ在这些

植株中ꎬｕｍｃ１３８０￣ｕｍｃ１２９１ 基因型为抗病亲本型时ꎬ
植株表现为抗病ꎻｕｍｃ１３８０￣ｕｍｃ１２９１ 基因型为感

病亲本型时ꎬ植株表现为感病ꎻｕｍｃ１３８０￣ｕｍｃ１２９１
基因型为重组型的植株ꎬ多数植株的抗病性与

ｕｍｃ１３８０ 位点基因型一致ꎮ 这一结果与前述的定

位结论一致ꎬ即 抗 病 基 因 ＲｐｐＣ 位 于 ｕｍｃ１３８０￣
ｕｍｃ１２９１ 区间ꎬ并且与 ｕｍｃ１３８０ 的连锁更为紧密ꎮ

 

 

 
 

 

Ａ:植株号ꎻＢ:标记基因型(黑色区域为纯合 ＣＭＬ４７０ 型ꎬ黄色为杂合型ꎬ灰色为纯合 ＣＭＬ４７０ 或者杂合型ꎬ 白色为纯合昌 ７￣２ 型)ꎻ
Ｃ、Ｄ 分别为自交后代在重复 １ 与 ２ 中抗病性分离情况ꎬＲ、Ｓ、ＳＥＧ 和 － 分别表示完全抗病、完全感病、抗性分离、数据缺失

Ａ:Ｐｌａｎｔ ｎａｍｅｓꎬＢ:Ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ. Ｂｌａｃｋ ｂａｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｍａｒｋｅｒｓ ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ＣＭＬ４７０ ａｌｌｅｌｅꎬｙｅｌｌｏｗ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｍａｒｋｅｒｓ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｕｓꎬｇｒｅｙ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｍａｒｋｅｒｓ
ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ ｆｏｒ ＣＭＬ４７０ ｏｒ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｕｓꎬａｎｄ ｗｈｉｔｅ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｍａｒｋｅｒｓ ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｃｈａｎｇ ７￣２ ａｌｌｅｌｅ. Ｃ ａｎｄ Ｄ ｓｈｏｗｓ ｓｏｕｔｈｅｒｎ ｒｕｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ
ｔｈｅ ｐｌａｎｔｓ ｐｒｏｇｅｎｙ ｉｎ ｒｅｐｅａｔ １ ａｎｄ ２ꎬｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. ＲꎬＳꎬａｎｄ ＳＥＧ ａｒｅ ａｂｂｒｅｖｉａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｒｅｓｉｓｔａｎｔꎬｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅꎬｓｅｇｒｅｇａｔｉｎｇꎬｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. ￣ｍｅａｎｓ ｍｉｓｓｉｎｇ ｄａｔａ

图 ３　 携带 ＣＭＬ４７０ 基因组片段的 ＢＣ４Ｆ２ 单株的 ＲｐｐＣ 所在区域标记基因型及其自交后代南方锈病抗性

Ｆｉｇ. ３　 Ｇｒａｐｈｉｃａｌ ｍａｒｋｅｒ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ｏｆ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｒｅｇｉｏｎｓ ａｃｒｏｓｓ ＲｐｐＣ ｏｆ ＢＣ４Ｆ２ ｐｌａｎｔｓ ｃａｒｒｙｉｎｇ ＣＭＬ４７０
ｇｅｎｏｍｅ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ａｎｄ ｓｏｕｔｈｅｒｎ ｒｕｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅｉｒ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ
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２. ３　 抗病基因的回交转育

为了在育种中利用抗病基因ꎬ将抗病基因 ＲｐｐＣ
向昌 ７￣２ 进 行 了 回 交 转 移ꎮ 选 择 ｕｍｃ１３８０ 和

ｕｍｃ１２９１ 分子标记位点均携带抗病亲本等位型的 ３
个抗病 ＢＣ１ 单株ꎮ 对当选 ３ 个单株的自交穗行ꎬ用
昌 ７￣２ 回交后分别混收ꎮ 种植混收后代ꎬ通过自然

鉴定选择抗病植株后ꎬ再用昌 ７￣２ 回交 ２ 代ꎬ分单株

收获ꎮ 随机挑选收获 ３０ 个单株种植成穗行ꎬ选择表

型与轮回亲本最为相近的 １０ 个穗行ꎬ每穗行选 ３ ~
５ 个单株检测 ｕｍｃ１３８０、ｕｍｃ１２９１ 及其他分布于各染

色体的 ３１ 个多态性标记位点的基因型ꎮ 选择出

ｕｍｃ１３８０ 和 ｕｍｃ１２９１ 位点为抗病亲本等位型ꎬ其他

背景位点尽可能为纯合昌 ７￣２ 型的 ２ 个单株

(１０ＡＮ２９４ 和 １０ＡＮ３００)ꎬ然后自交ꎮ
对来源于单株 １０ＡＮ２９４ 和 １０ＡＮ３００ 的各包含 ６０

个植株的自交家系ꎬ再用前述 ３３ 个标记位点进行标

记分析ꎬ选择出 ｕｍｃ１３８０ 位点为纯合抗病亲本型及

ｕｍｃ１３８０ 与 ｕｍｃ１２９１ ２ 个位点均为纯合抗病亲本型ꎬ
背景尽可能回复到轮回亲本昌 ７￣２ 型的单株各 １ 株ꎬ
分别是 １０ＡＮ３００￣３ 和 １０ＡＮ２９４￣２ꎮ 进一步用覆盖全

基组的 １１９ 个多态性位点对 １０ＡＮ３００￣３ 和 １０ＡＮ２９４￣
２ 进行了检测ꎬ结果表明轮回亲本的回复率分别达到

９０. ０％ 和 ９０. ８％ꎮ ２０１１ 年 冬ꎬ 对 １０ＡＮ３００￣３ 和

１０ＡＮ２９４￣２ 自交家系鉴定表明两材料均抗病ꎮ
对当选株 １０ＡＮ３００￣３ 和 １０ＡＮ２９４￣２ꎬ用昌 ７￣２

进一步回交 １ 代后再自交 １ 代ꎮ 对两分离家系的各

３００ 株单株ꎬ用 １１９ 个多态性标记进行分析、选择ꎬ
获得了 ｕｍｃ１３８０ 位点为纯合抗病亲本型及 ｕｍｃ１３８０
与 ｕｍｃ１２９１ ２ 个位点均为纯合的抗病亲本型ꎬ其他

背景标记位点均为昌 ７￣２ 基因型的植株各 １ 株ꎮ

３　 讨论

本研究对外引种质进行抗性鉴定ꎬ发现了 １ 份抗

南方锈病的新抗源 ＣＭＬ４７０ꎮ 通过遗传分析ꎬ明确了

其抗性由显性单基因 ＲｐｐＣ 控制ꎬ并将 ＲｐｐＣ 定位于

１０ 号染色体上ꎬ根据标记与公共数据库(ｈｔｔｐ: / /
ｗｗｗ. ｍａｉｚｅｇｄｂ. ｏｒｇ)的信息对比ꎬ推断其位于短臂上的

ｂｉｎ１０. ００ ~１０. ０１ 上ꎮ 已经报道的抗南方锈病基因 Ｒｐ￣
ｐＰ２５、ＲｐｐＱ、ＲｐｐＤ 也定位于这一区域[ ９￣１０]ꎬＲｐｐ９ 也定位

在染色体 １０ 的短臂上[１９]ꎮ 此外ꎬ也有研究者报道了抗

南方锈病的主效ＱＴＬ 位于这一区域[１１￣１３]ꎮ 由于缺乏等

位性分析、抗谱分析以及抗病基因的直接序列信息ꎬ本
研究中所发现的抗病基因与上述抗病基因是否相同ꎬ
以及它们之间的等位性关系ꎬ还需要进一步研究ꎮ

抗病基因在染色体上常常成簇分布[２０]ꎬ包括本研

究在内ꎬ多个研究都在玉米染色体 １０ 的 ｂｉｎ１０. ００ ~
１０. ０１ 区域发现抗锈病的基因位点存在ꎬ这与抗病

基因分布的规律是一致的ꎮ 继续对玉米染色体

ｂｉｎ１０. ００ ~ １０. ０１ 附近的抗病基因序列进行研究ꎬ分
析其在种质资源中的遗传多样性ꎬ对发掘玉米南方

锈病抗性新基因具有一定的意义ꎮ
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