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抗病基因 Ｐｉ￣ｔａ 在骨干亲本及其衍生品种的传递

刘华招
(黑龙江省农垦科学院水稻研究所ꎬ佳木斯 １５４００７)

　 　 摘要:利用 Ｐｉ￣ｔａ 的显性分子标记对寒地稻区水稻骨干亲本合江 ２０ 号及其衍生品种进行 Ｐｉ￣ｔａ 抗性基因传递分析ꎮ 结果

表明ꎬ抗病基因 Ｐｉ￣ｔａ 在亲本合江 ２０ 号衍生子 １ 代出现的频率为 ５０％ ꎬ子 ２ 代出现的频率为 ３３ ３％ 、子 ３ 代出现的频率为

７ ７％ ꎬ抗病基因 Ｐｉ￣ｔａ 的传递与合江 ２０ 号衍生系谱一致ꎮ 抗谱分析表明ꎬＰｉ￣ｔａ 抗病基因在子代中出现与衍生品种的抗谱正

相关ꎬ这可能与后代选择过种中抗病基因的丢失有关ꎬ这也可能是决定不同水稻品种的稻瘟病发生程度的主要原因之一ꎮ
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近年来ꎬ研究骨干亲本形成的过程、分析骨干亲

本重要性状基因的遗传传递已成为新的研究热

点[１￣２]ꎮ 国内外科学家利用分子标记技术对小麦、
玉米的一些骨干亲本重要基因在衍生品种中的遗传

传递规律进行了分析ꎮ 李小军等[３] 用 ＳＳＲ 标记对

小麦骨干亲本欧柔及其衍生的 ２３ 份后代品种中重

要农艺性状遗传传递进行了分析ꎬ结果表明欧柔等

位变异类型在后代具有高的分布频率以及较高的穗

粒数和产量ꎮ 袁园园等[４]用 ３３ 个特异标记对 ７６ 份

碧蚂 ４ 号衍生材料进行分析ꎬ表明碧蚂 ４ 号含有一

些特殊的与重要农艺性状相关的基因组位点 /区段ꎬ
可能是其成为骨干亲本的遗传基础ꎮ 刘化龙等[５]

用 ＳＳＲ 标记分析了寒地水稻品种骨干亲本ꎬ结果表

明寒地水稻品种遗传改良是围绕少数骨干亲本进行

的ꎬ骨干亲本将大部分优良基因传递到了衍生品种

中ꎮ 于海霞等[６]利用 ３３０ 个特异标记分析小麦骨干

亲本矮孟牛 ４１ 份后代材料的遗传频率和遗传贡献

率ꎬ发现亲本矮孟牛的遗传物质对后代影响的覆盖

涉及面最广ꎬ遗传贡献率最大ꎬ对后代衍生品种不同

染色体的贡献率范围为 ５ ４％ ~ ２１ ５％ ꎮ 综上分

析ꎬ解析作物骨干亲本的重要基因遗传特点ꎬ对于骨

干亲本的深入研究和利用、新型骨干亲本的创制、杂
交育种中亲本选配等都具有重要意义ꎮ 分子标记为

筛选、鉴定、跟踪这些基因提供了有效的技术手段ꎮ
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合江 ２０ 号品种具有矮秆、耐寒、后熟快、分蘖力

强、抗病性较强、耐旱、耐盐碱等优良基因ꎬ是寒地稻

区育成品种重要骨干亲本之一[７]ꎬ对稻瘟病具有较

高的抗性ꎬ遗传配合力高ꎬ由其衍生的有 ３ 代 ２７ 个

品种ꎬ作为骨干亲本为寒地水稻育种和生产作出了

重要贡献ꎮ
Ｐｉ￣ｔａ 是来自 Ｔｅｔｅｐ 的最早被克隆的抗稻瘟病基

因之一ꎬ位于水稻第 １２ 条染色体上ꎬ王忠华等[８]、
刘华招等[９] 利用自身序列设计特异性引物建立了

ＤＮＡ 显性分子标记ꎮ 本研究对骨干亲本合江 ２０ 号

及其衍生品种中抗病基因 Ｐｉ￣ｔａ 的传递进行分析ꎬ对
水稻骨干亲本优良基因的有效应用及提高育种的效

率都具有推进作用ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 供试材料

１ １ １　 供试品种　 骨干亲本合江 ２０ 号及其衍生品

种 ２７ 个ꎬ其系谱见表 １ꎮ 阳性对照 Ｔｅｔｅｐꎬ阴性对照

丽江新团黑谷ꎬ其种子由中国农业科学院作物科学

研究所提供ꎮ
表 １　 合江 ２０ 号衍生品种及其系谱

Ｔａｂｌｅ １ 　 Ｔｈｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｄｅｒｉｖｅｄ ｆｒｏｍ Ｈｅｊｉａｎｇ ２０ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅ ｐｅｄｉｇｒｅｅｓ

序号

Ｎｏ.
品种

Ｖａｒｉｅｔｙ
子代

Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ
系谱

Ｐｅｄｉｇｒｅｅ

１ 牡丹江 １７ 号 子 １ 代 合江 ２０ 号 / (南京籼稻 /
公交 １７ 号)清杂 １６ 号

２ 合江 ２１ 号 子 １ 代 合江 ２０ 号 / 普选 １０ 号

３ 合江 ２３ 号 子 １ 代 合江 ２０ 号 / 松前

４ 黑粳 ５ 号 子 １ 代 黑粳 ２ 号 / / 黑交 ７１￣
７２￣１ / 合江 ２０ 号

５ 东农 ４２４ 子 １ 代 山大 ７￣１１ / 合江

２０ 号 / / 东农 ３６３

６ 松粳 ３ 号 子 １ 代 辽粳 ５ 号 / 合江 ２０ 号

７ 松粳 ６ 号 子 １ 代 辽粳 ５ 号 / 合江 ２０ 号

８ 松粳 １０ 号 子 １ 代 辽粳 ５ 号 / 合江 ２０ 号

９ 松粳 ４ 号 子 ２ 代 松 ７３３１ / 牡丹江 １７ / / 双 １５２

１０ 龙粳 １１ 号 子 ２ 代 沙 ２９ / 合江 ２１ 号

１１ 绥粳 １ 号 子 ２ 代 合江 ２１ 号系选

１２ 东农糯 ４１８ 子 ２ 代 合江 ２３ / 秋光 / / 吉粘 ２ 号

１３ 垦稻 ９ 号 子 ２ 代 牡 ８７１８９４ / 黑粳 ５ 号

１４ 五优稻 １ 号 子 ２ 代 松粳 ３ 号系选

１５ 五优稻 ３ 号 子 ３ 代 五优稻 １ 号系选

表 １(续)

序号

Ｎｏ.
品种

Ｖａｒｉｅｔｙ
子代

Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ
系谱

Ｐｅｄｉｇｒｅｅ

１６ 五优稻 ４ 号 子 ３ 代 五优稻 １ 号系选

１７ 五工稻 １ 号 子 ３ 代 五优稻 １ 号空载

１８ 松粳 ９ 号 子 ３ 代 五优稻 １ 号 / 通 ３０６

１９ 龙盾 １０６ 子 ３ 代 五优稻 １ 号 / 龙盾 １０３

２０ 东农 ４２５ 子 ３ 代 五优稻 １ 号 / 东农 ４２３

２１ 东农 ４２７ 子 ３ 代 五优稻 １ 号 / 东农 ４２３

２２ 东农 ４２８ 子 ３ 代 五优稻 １ 号 / 东农 ４２３

２３ 东农 ４２９ 子 ３ 代 五优稻 １ 号 / 东农 ４２３

２４ 东农 ４３０ 子 ３ 代 五优稻 １ 号 / 东农 ４２３

２５ 龙稻 ７ 号 子 ３ 代 五优稻 １ 号系选

２６ 垦稻 １７ 号 子 ３ 代 垦稻 ９ 号 / 屉锦

２７ 垦稻 １９ 号 子 ３ 代 垦 ９６￣６１４ / 垦 ９６￣７３０ / /
垦 ９６￣２４９ / 垦 ９６￣７５４

１ １ ２　 供试菌株　 菌株为黑龙江省农垦科学院水

稻研究所分离的稻瘟病生理小种 ＺＡ１、 ＺＡ１７、
ＺＡ３３、 ＺＡ４９、 ＺＡ５３、 ＺＡ５７、 ＺＢ１、 ＺＢ３、 ＺＢ５、 ＺＢ１１、
ＺＢ１５、ＺＢ２５、ＺＣ５、ＺＤ１、ＺＤ３、ＺＤ５、ＺＤ７、ＺＥ１、ＺＦ１、
ＺＧ１ 等 ２０ 个单孢菌株ꎮ 为繁殖大量病原孢子ꎬ将
试管中病原菌转移到大麦粒培养基上进行 ２ 级培

养扩大繁殖ꎮ 其方法是将大麦粒加水后煮到半熟

状态或用水浸泡 ２４ ｈꎬ然后倒去多余的水分ꎬ装入

三角瓶中ꎬ高压灭菌后立即将麦粒摇散防止结块ꎮ
然后在无菌条件下接种病菌ꎬ于 ２８ ℃恒温箱内培

养ꎬ至第 ４、５ 天时摇动三角瓶内的大麦粒ꎬ使菌丝

生长均匀ꎮ 待灰色菌丝长满大麦粒并开始变黑

时ꎬ大约 １２ ~ １４ ｄꎬ用自来水冲洗大麦粒上的菌

丝ꎬ随后摊放薄层于搪瓷盘中ꎬ盘上覆盖 １ ~ ２ 层

纱布以保温ꎬ并置于 ２５ ~ ２８ ℃温度条件下培养２ ｄ
左右ꎬ即可见到麦粒上产生大量灰色的分生孢子ꎬ
就可供接种使用ꎮ
１ ２　 育苗与移栽

每份材料各取 １００ 粒饱满、健康的种子置于浸

润滤纸培养皿内ꎬ将培养皿放置在 ３０ ℃恒温箱中

进行浸种催芽ꎮ ３ ｄ 后取出ꎬ播种到温室内的钵盒

内ꎬ每钵 ４ 穴ꎬ每穴 ４ ~ ５ 粒ꎬ每份材料 ２０ 钵ꎬ盆钵

中的营养土须先消毒ꎮ 长至 ３ 叶 １ 心后移到室外ꎮ
５ 叶 １ 心时进行稻瘟病人工接种试验ꎮ
１ ３　 水稻 ＤＮＡ 提取及 ＰＣＲ 扩增

在水稻 ５ 叶期取新鲜叶片ꎬ采用 ＣＴＡＢ 法提

取水稻基因组 ＤＮＡꎬ用于 ＰＣＲ 扩增反应的引物

００７
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名称 [８] 、序列、预期扩增片段见表 ２ꎬ图 １ꎮ 引物

由上海生物工程股份有限公司合成ꎮ ＰＣＲ 反应体

系为 ２０ μＬꎬ各成分的含量为 ２０ ｎｇ 模板 ＤＮＡ ２ μＬ、
１５０ μｍｏｌ / Ｌ ｄＮＴＰ １ μＬ、０ ２ μｍｏｌ / Ｌ 正反向引物

为 ２ μＬ、 Ｔａｑ ＤＮＡ 聚 合 酶 ( ５ Ｕ / μＬ) ０ ２ μＬ、
２ ５ ｍｍｏｌ / Ｌ ＭｇＣｌ２ １ ２ μＬ、１０ × Ｔａｑ ｂｕｆｆｅｒ ２ μＬ、
超纯水 １１ ６ μＬꎮ ＰＣＲ 反应程序:９５ ℃ 预变性

３ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 ４５ ｓꎻ５０ ~ ５５ ℃退火 ４５ ｓꎻ７２ ℃

延伸１ ~ １ ５ ｍｉｎꎻ共 ３６ 个循环ꎻ７２ ℃延伸 ７ ｍｉｎꎻ
然后 ４ ℃ 保存ꎮ Ｐｉ￣ｔａ 引物的扩增产物在 １ ５％
琼脂糖凝胶中检测ꎬＳＹＢＲ Ｇｒｅｅｎ Ⅰ(上海雅吉生

物科技 有 限 公 司) 染 色ꎬ 紫 外 灯 下 观 察 拍 照ꎮ
ＹＬ１５５ / ＹＬ８７ 特异性扩增抗病等位基因 Ｐｉ￣ｔａ 的

相应序列ꎻＹＬ１８３ / ＹＬ８７ 特异扩增感病等位基因

Ｐｉ￣ｔａ 的相应序列ꎮ 在相同条件下ꎬ每个 ＤＮＡ 样

品重复扩增并电泳检测 ３ 次ꎮ

表 ２　 用于 ＰＣＲ 反应的引物名称、序列、片段预期大小及其在 Ｐｉ￣ｔａ 基因的位置

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｎａｍｅꎬｓｅｑｕｅｎｃｅꎬｅｘｐｅｃｔｅｄ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｓｉｚｅꎬａｎｄ ｔｈｅｉｒｓ ｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ Ｐｉ￣ｔａ ｇｅｎｅ ｏｆ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ＰＣＲ

编号

Ｃｏｄｅ
引物

Ｐｒｉｍｅｒ
目标基因

Ｇｅｎｅ
序列(５′￣３′)
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ

位置

Ｌｏｃａｔｉｏｎ
预期片段(ｂｐ)
Ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｓｉｚｅ

Ｙ１２ ＹＬ１５５ Ｐｉ￣ｔａ ＡＧＣＡＧＧＴＴＡＴＡＡＧＣＴＡＧＧＣＣ ４４０９￣４４２８∗ １０４２

ＹＬ８７ ＣＴＡＣＣＡＡＣＡＡＧＴＴＣＡＴＣＡＡＡ ５４５０￣５４３１

Ｙ１４ ＹＬ１８３ ｐｉ￣ｔａ ＡＧＣＡＧＧＴＴＡＴＡＡＧＣＴＡＧＣＴＡＴ ４４０９￣４４２９∗ １０４２

ＹＬ８７ ＣＴＡＣＣＡＡＣＡＡＧＴＴＣＡＴＣＡＡＡ ５４５０￣５４３１

∗:特异性引物序列在抗病基因 Ｐｉ￣ｔａ 的相应位置详见 ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ Ｎｏ. ＡＦ２０７８４２
∗:Ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉａｌ ｐｒｉｍｅｒｓ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｐｉ￣ｔａ ｇｅｎｅ ｗａｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ Ｎｏ. ＡＦ２０７８４２

Ａ:抗病基因 Ｐｉ￣ｔａ 全序列ꎻＢ:感病基因 ｐｉ￣ｔａ 全序列ꎻＡＴＧ:翻译起始位点ꎻＴＧＡ:终止位点

Ａ:Ａｌｌ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ Ｐｉ￣ｔａ ｇｅｎｅꎬＢ:Ａｌｌ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｃｅｓｓｉｖｅ ｐｉ￣ｔａ ｇｅｎｅꎬＡＴＧ: Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ｓｔａｒｔ ｓｉｔｅꎬＴＧＡ:Ｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｓｉｔｅ

图 １　 水稻抗稻瘟病基因 Ｐｉ￣ｔａ 全序列示意图[１０]

Ｆｉｇ １　 Ａ ｓｃｈｅｍａｔｉｃ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｄｏｕｂｌｅｓ ｔｒｅｎｄｓ ｏｆ ｔｈｅ １０３２２ ｂｐ ｏｆ ｔｈｅ Ｐｉ￣ｔａ ｇｅｎｅ

２　 结果与分析

２ １　 Ｐｉ￣ｔａ 基因在骨干亲本合江 ２０ 号及衍生品种

中检测

　 　 利用显性标记引物 ＹＬ１５５ / ＹＬ８７ 和 ＹＬＩ８３ /
ＹＬ８７ 对阳性对照 Ｔｅｔｅｐ、阴性对照丽江新团黑谷、骨
干亲本合江 ２０ 号及衍生的 ２７ 个品种进行 ＰＣＲ 反

应ꎮ ＹＬ１５５ / ＹＬ８７ 能特异性扩增出抗病等位基因

Ｐｉ￣ｔａ 的相应序列 １ ｋｂ 片段ꎬ表明含有 Ｐｉ￣ｔａ 抗病基

因ꎬ没有扩增出则表明不含有 Ｐｉ￣ｔａ 抗病基因ꎻ
ＹＬＩ８３ / ＹＬ８７ 能特异性扩增出感病等位基因 ｐｉ￣ｔａ 的

相应序列 １ ｋｂ 片段ꎬ表明含有 ｐｉ￣ｔａ 感病基因ꎬ没有

扩增则表明不含有 ｐｉ￣ｔａ 感病基因ꎮ
由图 ２ 可见ꎬ引物 ＹＬ１５５ / ＹＬ８７ 在 Ｔｅｔｅｐ 和合江

２０ 号中扩增出 １ ｋｂ 大小左右的特异性条带ꎬ引物

ＹＬＩ８３ / ＹＬ８７ 则没有扩增出该特异性条带ꎮ 丽江新

团黑谷恰恰相反ꎮ 这证明了合江 ２０ 号含有 Ｐｉ￣ｔａ 抗

病基因ꎮ
由图 ２ 和表 ２ 看出ꎬ骨干亲本合江 ２０ 号衍生品

种子 １ 代有 ４ 个品种含有抗病基因 Ｐｉ￣ｔａꎬＰｉ￣ｔａ 抗病

基因出现的频率为 ５０％ ꎻ子 ２ 代有 ２ 个品种含有抗

病基因 Ｐｉ￣ｔａꎬ频率为 ３３ ３％ ꎻ子 ３ 代有 １ 个品种含

有抗病基因 Ｐｉ￣ｔａꎬ频率为 ７ ７％ ꎮ 随着衍生代数的

增加ꎬＰｉ￣ｔａ 抗病基因出现的频率在减少ꎮ
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Ａ:Ｐｉ￣ｔａ 抗性位点扩增片段ꎻＢ:ｐｉ￣ｔａ 感病位点扩增片段ꎻＭ 为 ｍａｒｋｅｒ ２０００ꎻ编号 １、２、３ 分别为阳性对照 Ｔｅｔｅｐ、阴性对照丽江新团黑谷、
合江 ２０ 号ꎻ泳道 ４ ~ ２０ 分别为牡丹江 １７ 号、东农 ４２５、东农 ４２４、松粳 １０ 号、松粳 ４ 号、龙粳 １１ 号、绥粳 １ 号、东农糯 ４１８、合江 ２１ 号、

合江 ２３ 号、松粳 ３ 号、松粳 ６ 号、垦稻 ９ 号、五优稻 １ 号、五优稻 ３ 号、东农 ４２８、东农 ４２７、东农 ４３０ꎮ 箭头所指方向为预期扩增片段大小

Ａ:Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ Ｐｉ￣ｔａ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｍａｒｋｅｒ ＹＬ１５５ / ＹＬ８７ꎬＢ:Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｒｅｃｅｓｓｉｖｅ ｐｉ￣ｔａ
ｄｏｍｉｎａｎｔ ｍａｒｋｅｒ ＹＬ１８３ / ＹＬ８７. Ｌａｎｅｓ １￣２０ ａｒｅ ＴｅｔｅｐꎬＬＴＨꎬＨｅｊｉａｎｇ２０ꎬＭｕｄａｎｊｉａｎｇ１７ꎬＤｏｎｇｎｏｎｇ ４２５ꎬＤｏｎｇｎｏｎｇ４２４ꎬＳｏｎｇｇｅｎｇ１０ꎬＳｏｎｇｇｅｎｇ４ꎬ

Ｌｏｎｇｇｅｎｇ１１ꎬＳｕｉｇｅｎｇ１ꎬＤｏｎｇｎｏｎｇｎｕｏ４１８ꎬＨｅｊｉａｎｇ２１ꎬＨｅｊｉａｎｇ２３ꎬＳｏｎｇｇｅｎｇ３ꎬＳｏｎｇｇｅｎｇ６ꎬＫｅｎｄａｏ９ꎬＷｕｙｏｕｄａｏ１ꎬＷｕｙｏｕｄａｏ３ꎬ
Ｄｏｎｇｎｏｎｇ４２８ꎬＤｏｎｇｎｏｎｇ４２７ꎬＤｏｎｇｎｏｎｇ４３０. Ｔｈｅ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｓｉｚｅ ｏｆ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ａｓ ａｒｒｏｗｓ

图 ２　 部分衍生品种中抗病基因 Ｐｉ￣ｔａ 的 ＰＣＲ 扩增结果

Ｆｉｇ ２　 ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｉ￣ｔａ ｇｅｎｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｉｃｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

２ ２　 Ｐｉ￣ｔａ 基因在骨干亲本合江 ２０ 号及衍生品种

中传递

　 　 抗病基因 Ｐｉ￣ｔａ 由合江 ２０ 号传递给子 １ 代合江

２１ 号、合江 ２３ 号、黑粳 ５ 号、松粳 ３ 号ꎬ子 ２ 代垦稻

９ 号由黑粳 ５ 号传递ꎬ五优稻 １ 号由松粳 ３ 号传递ꎬ
然后传递给子 ３ 代东农 ４２８(表 １ꎬ图 ２)ꎮ ＰＣＲ 分析

结果与系谱一致(图 ３)ꎮ

图 ３　 合江 ２０ 号衍生品种系谱图

Ｆｉｇ ３　 Ｄｅｒｉｖｅｄ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｏｆ Ｈｅｊｉａｎｇ２０

２ ３　 Ｐｉ￣ｔａ 基因与抗病性的关系

为了验证 Ｐｉ￣ｔａ 基因与稻瘟病抗性的关系ꎬ用
２０ 个稻瘟病菌生理小种对骨干亲本合江 ２０ 号衍生

的 ２７ 个品种进行了人工接种ꎬ结果表明ꎬ骨干亲本

合江 ２０ 号衍生品种子 １ 代抗病频率为 ５８ １％、子 ２
代为 ４２ ８％、子 ３ 代为 ２７ ６％ꎬ衍生品种对稻瘟病的

抗性与 Ｐｉ￣ｔａ 在子代中出现的频率为正相关ꎬ相关系

数为 ｒ ＝０ ９９６１ꎮ 后代选择过程中抗病基因的丢失是

稻瘟病发生的主要原因之一ꎬ因此育种中发现新的抗

源ꎬ并渗入新的抗病基因是抗病育种的首要任务ꎮ
表 ２　 部分水稻材料中抗性基因 Ｐｉ￣ｔａ 的 ＰＣＲ 扩增结果

Ｔａｂｌｅ ２ 　 ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｉ￣ｔａ ｇｅｎｅ ｉｎ ａ ｐａｒｔ ｏｆ
ｒｉｃｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

子 １ 代

Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ Ｎｏ １
子 ２ 代

Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ Ｎｏ ２
子 ３ 代

Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ Ｎｏ ３

Ｐｉ￣ｔａ ５０％ ａ(４ｂ / ８ｃ) ３３ ３％ ａ(２ｂ / ６ｃ) ７ ７％ ａ(１ｂ / １３ｃ)

合江 ２１ 号、
合江 ２３ 号、
黑粳 ５ 号、
松粳 ３ 号

松粳 ３ 号、
垦稻 ９ 号

东农 ４２８

抗病频率(％ ) ５８ １ ４２ ８ ２７ ６

ａ:含有 Ｐｉ￣ｔａ 抗性基因品种的频率百分比ꎻｂ:含有 Ｐｉ￣ｔａ 抗性基因的

品种数ꎻｃ:总的品种数

ａ:Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ Ｐｉ￣ｔａ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅꎬｂ:Ａ ｆｅｗ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｏｆ Ｐｉ￣ｔａ ｒｅ￣

ｓｉｓｔａｎｃｅꎬｃ:Ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

３　 讨论

稻瘟病育种ꎬ一方面在和稻瘟病生理小种[１１]

做斗争ꎬ一方面也是在和农业生产力水平做斗争ꎮ
现在对产量的要求、对化肥的使用量是几十年前

２０７
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的梦想ꎮ 在现在的产量水平下ꎬ能够通过育种和

栽培的手段控制住稻瘟病大面积经常性发生ꎬ在
几十年前看这就是一场技术革命ꎮ 把现在的品种

放到几十年前去种植ꎬ其抗性表现一定远远强于

它的祖先ꎮ 把对现有品种的产量预期每 ｈｍ２降低

１０００ ｋｇꎬ它的抗性表现绝不是目前的水平ꎮ 新审

定品种抗性的迅速丧失ꎬ不是抗稻瘟病育种出了

多大的问题ꎬ而是生产者的栽培技术和利益驱动

出了大问题ꎮ 面对这种局面ꎬ更应该重视品种抗

性的保持ꎬ育种者和生产者都应该客观看待抗性ꎬ
尊重品种种性ꎮ 今后在稻瘟病育种上的突破ꎬ一
定首先是在品种种性取得突破的前提下获得

的[１２] ꎮ 抗稻瘟病的种性如何突破? 答案是引进新

抗源、创制新种质[１３] ꎮ
寒地早粳稻抗性基因的利用是从日引品种骨干

亲本石狩白毛[１４] (Ｐｉ￣ｉ)利用开始的ꎬ２０ 世纪 ６０ 年

代育成的 １４ 个早粳品种中有 ９ 个具有石狩白毛亲

缘ꎬ占 ６４ ３％ ꎬ种植面积占 ７２ ９％ ꎮ 进入 ２０ 世纪 ７０
年代育成的 ２０ 个品种中ꎬ具有石狩白毛(Ｐｉ￣ｉ)亲缘

的品种占 ３０％ ꎬ种植面积占 ５４ ２％ ꎮ 这是新抗源的

加入ꎬ如坊主(Ｐｉ￣ａ)、农林 １１、下北(Ｐｉ￣ａ、Ｐｉ￣ｔａ)、新
雪(Ｐｉ￣ａ、Ｐｉ￣ｉ)、手稻(Ｐｉ￣ａ、Ｐｉ￣ｋ)、虾夷(Ｐｉ￣ａ、Ｐｉ￣ｋ)
等ꎬ衍生出骨干亲本合江 ２０ 号ꎬ使得 ２０ 世纪 ８０ 年

代育成品种的抗性寿命得以延长ꎮ 而后由合江 ２０
号又衍生出 ３ 代 ２７ 个品种ꎬ并表现出较好的抗瘟

性ꎬ是 Ｐｉ￣ｉ、Ｐｉ￣ａ、Ｐｉ￣ｔａ 基因聚合的结果ꎮ
本研究利用 Ｐｉ￣ｔａ 抗病基因显性分子标记对骨

干亲本合江 ２０ 号及衍生品种进行了分析ꎬ结果显示

分子标记检测结果同合江 ２０ 号衍生系谱一致ꎬ显性

分子标记可以研究抗病基因的遗传传递ꎮ 在合江

２０ 号中发现了抗病基因 Ｐｉ￣ｔａꎬ在衍生子 １ 代出现的

频率为 ５０％ 、子 ２ 代出现的频率为 ３３ ３％ 、子 ３ 代

出现的频率为 ７ ７％ ꎬ表明随着衍生代数的增加ꎬ
Ｐｉ￣ｔａ抗病基因出现的频率在减少ꎬ相应抗性也在下

降ꎮ 后代选择过程中抗病基因的丢失ꎬ是稻瘟病发

生主要原因之一ꎮ
对水稻骨干亲本抗病等重要农艺性状基因的遗

传传递规律的研究有明显的价值ꎬ分子标记为筛选、
鉴定、跟踪这些基因提供了有效的技术手段[１５]ꎮ 目

前水稻重要农艺性状基因遗传传递的研究还较少ꎬ
本研究也只是对合江 ２０ 号的 Ｐｉ￣ｔａ 抗病基因的遗传

传递进行了初步分析ꎬ而对水稻抗病基因等重要基

因的遗传需要进行更深入的研究ꎮ
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