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　 　 摘要:在华南生态稻区鉴定评价 ２２７０ 份国际水稻种质资源对白叶枯病的抗性ꎬ结果表明ꎬ参试材料对华南优势致病菌系
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ＢＧ１２２２ 携带抗病新基因ꎬ并定位于第 １ 染色体上ꎻ在抗源创新利用方面ꎬ育成了一批优质抗病新品系ꎬ其中利用 ＩＲＢＢ５(ｘａ５)
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　 ５ 期 曾列先等:国际水稻白叶枯病圃种质资源在华南的抗性评价和利用
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ｖａｌｕａｔｉｏｎꎻｂｒｅｅｄｉｎｇ

　 　 由 Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ ｏｒｙｚａｅ ｐｖ. ｏｒｙｚａｅ (Ｘｏｏ)引起的

白叶枯病ꎬ是国内外危害水稻生产最主要的细菌性

病害ꎮ 应用抗性品种是防治该病最有效、经济的措

施ꎮ 但由于白叶枯病菌存在区域性致病性分化ꎬ有
些品种抗性在不同地区表现不一ꎬ因此通过异地鉴

定评价品种抗性ꎬ针对区域性病原菌致病类型ꎬ选择

相对应的抗性基因是抗病品种应用成功的关键ꎮ
国际水稻白叶枯病圃( ＩＲＢＢＮ)是国际水稻遗

传评价试验网( ＩＮＧＥＲ)的组成部分[１]ꎬ由国际水稻

研究所(ＩＲＲＩ)组织ꎬ世界主要稻米生产国参与ꎮ 其

主要试验内容和目的是在不同国家不同水稻生态

区ꎬ鉴定评价来自全球水稻种质资源对白叶枯病的

抗性ꎬ监测不同地区病原菌的致病性ꎬ筛选抗病种质

资源及新品种(系)用于水稻抗性改良ꎬ促进水稻生

产发展ꎮ 国际水稻白叶枯病圃长期设分圃于中国广

州ꎬ在华南生态稻区鉴定评价世界水稻种质资源抗

性ꎮ 已从国际水稻白叶枯病圃鉴定和筛选了大量抗

病种质ꎬ丰富了我国水稻种质并遗传育成抗病品种

应用于生产ꎬ对控制我国尤其是华南沿海稻区白叶

枯病的为害发挥了重要作用[２￣６]ꎬ特别是将国际水

稻种质成功地应用于我国杂交水稻的抗性改良ꎬ已
利用分子标记辅助选择技术成功地将 ＩＲＢＢＮ 材料

ＩＢＢ２１、ＩＲＢＢ６０ 中的 Ｘａ２１ 基因转入强恢复系ꎬ育成

了系列杂交水稻品种ꎬ有效地提高了杂交水稻的抗

病性[７￣８]ꎮ 本研究报道了国际水稻白叶枯病圃种质

资源在华南的抗性评价结果和利用情况ꎬ以促进水

稻白叶枯抗病种质的国内外交流ꎬ将优良抗病国际

水稻种质更好地应用于我国的抗病育种ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 材料

参试材料为由国际水稻遗传评价试验网( ＩＮ￣
ＧＥＲ)提供的来自全球水稻种质资源ꎬ２００３￣２０１１
年鉴定评价 ２２７０ 份ꎮ 抗性鉴定接种菌株为华南

稻区水稻白叶枯病优势致病菌系 ｌＶ 型菌代表菌

株(ＧＤ５１２０)和 强 毒 菌 系 Ｖ 型 菌 代 表 菌 株

(ＧＤ１３５８) [９]ꎮ
１ ２　 方法

１ ２ １　 种质资源的抗性鉴定　 病圃位于广东省农

业科学院大丰试验基地(２３°０８′Ｎꎬ １１３°１９′Ｅꎬ海拔

１４ ｍ)ꎮ 每份参试材料种植 １ 行ꎬ每行 ５ 穴ꎬ株行距

１７ ｃｍ × ２０ ｃｍꎬ２ 次重复ꎬ随机排列ꎮ 在马铃薯半

合成培养基上接种白叶枯病菌株ꎬ２８ ℃ 培养 ７２ ｈ
后ꎬ分别用无菌水洗下菌苔ꎬ用麦法兰氏分度计比浊

法将细菌悬浮液稀释至 ６ × １０８ ＣＵＦ / ｍＬ ꎮ 在水稻

孕穗期人工剪叶接菌ꎬ每一致病型代表菌株在每一

重复种质上各接种 ５ 穴稻株ꎬ约 ２０ 片叶ꎮ 接种 ２１ ｄ
后ꎬ参照 ＩＮＧＥＲ[１０]的方法调查评价种质抗性ꎮ
１ ２ ２　 重点抗源抗性遗传分析及基因标记定位　
对重点抗源抗性遗传分析及基因标记定位ꎬ选择对

华南稻区稻白叶枯病优势致病菌系Ⅳ型菌和强毒菌

系 Ｖ 型菌的代表菌株的抗 ~ 高抗材料 ＢＧ１２２２、
ＩＲＢＢ５、ＩＲＢＢ２０３、ＩＲＢＢ７ 作为抗性遗传研究对象ꎬ与
高度敏感的材料 ＩＲ２４ 杂交配组ꎬ获得 Ｆ１、Ｆ２ 种子ꎮ
同时种植测定抗、感病亲本及 Ｆ１、Ｆ２ꎮ 根据 Ｆ１的抗

感表现判断抗源携带的基因显隐性ꎬ根据 Ｆ２植株抗

感分离比推断抗源携带的基因数ꎻ对未知抗性基因

抗源分别与已知抗性基因抗源等位性测定ꎬ根据

Ｆ１、Ｆ２的抗性反应及其抗感分离比ꎬ确定其所携带基

因的等位关系ꎮ
利用水稻全基因组序列信息及相关数据库ꎬ选

用或设计 ＳＳＲ 等分子标记ꎬ应用于抗病基因的标记

定位ꎬ参照模式水稻 Ｎｉｐｐｏｎｂａｒｅ 基因组序列ꎬ对优异

基因进行精细定位ꎮ
１ ２ ３　 抗源创新利用培育抗病、质优、高产、遗传多

样性的抗病新种质(品种) 　 选用广谱高抗兼有较

好农艺性状的重点抗源材料与华南推广种植的优质

高产感病品种或优质稻核心种质ꎬ通过杂交、回交、
多系复交和系选、系谱法等ꎬ从低代至高代抗性与丰

产性及品质同步定向选择ꎬ创建抗病、质优、高产、遗
传多样性的抗病新种质、育种新材料、新品种ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 国际水稻种质资源对华南稻白叶枯病菌主要

菌系的抗性

２ １ １　 对华南优势菌系Ⅳ型菌的抗性 　 参试种质

资源 ２２７０ 份ꎬ对广东优势致病菌系Ⅳ型菌的抗性结

果(表 １)为:高抗(１ 级)５００ 份占 ２２ ０３％ꎬ抗(３ 级)

１３９
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６１７ 份占 ２７ １８％ꎬ中感(５ 级)３５５ 份占 １５ ６４％ꎬ感(７
级)３７３ 份占 １６ ４３％ꎬ高感(９ 级)４２５ 份占 １８ ７２％ꎮ
２ １ ２　 对华南强毒菌系Ⅴ型菌的抗性　 １５９２ 份种

质资源对华南强毒菌系Ⅴ型菌的抗性的鉴定结果(表
１)为:高抗(１ 级)１３１ 份占 ８ ２３％ꎬ抗(３ 级)３２２ 份占

２０ ２３％ꎬ中感(５ 级)２９２ 份占 １８ ３４％ꎬ感(７ 级)４２２
份占 ２６ ５０％ꎬ高感(９ 级)４２５ 份占 ２６ ７０％ꎮ
２ １ ３　 对Ⅳ和Ⅴ型菌双抗的种质资源　 对Ⅳ和Ⅴ
型菌双抗的种质资源有 ４１１ 份ꎬ占鉴定品种 １５９２ 份

的 ２５ ８２％ (表 １)ꎮ

表 １　 抗华南水稻白叶枯病菌主要致病型的部分国际水稻种质资源

Ｔａｂｌｅ １　 Ｒｉｃｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｆｒｏｍ ＩＲＢＢＮ ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｏ ｐｒｅｐｏｎｄｅｒａｎｔ ｐａｔｈｏｔｙｐｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｂｌｉｇｈｔ ｆｒｏｍ
Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ

种质资源

Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ
来源 Ｏｒｉｇｉｎ

Ⅳ型菌　 Ｐａｔｈｏｔｙｐｅ Ⅳ Ⅴ型菌　 Ｐａｔｈｏｔｙｐｅ Ⅴ
病级 Ｄｉｓｅａｓｅ ｓｃａｌｅ 抗性 Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｓｃａｌｅ 病级 Ｄｉｓｅａｓｅ ｓｃａｌｅ 抗性 Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｓｃａｌｅ

ＢＧ１２２２ 斯里兰卡 １ ＨＲ １ ＨＲ
ＩＲ２０ 国际水稻所 ３ Ｒ ７ Ｓ
ＤＶ８５ 孟加拉 １ ＨＲ １ ＨＲ
ＺＥＮＩＴＨ 美国 ３ Ｒ ７ Ｓ
ＪＡＶＡ１４ 印度尼西亚 ５ ＭＳ ３ Ｒ
ＢＪ１ 印度 １ ＨＲ １ ＨＲ
ＭＩＬＹＡＮＧ４２ 韩国 ３ Ｒ ３ Ｒ
ＥＣＩＡ１９３￣Ｊ５￣１￣２￣３ 古巴 １ ＨＲ ５ ＭＳ
ＮＲＩ５０１５￣４１￣６￣１ 尼泊尔 ３ Ｒ ５ ＭＳ
ＣＨＵＧＯＫＵ４５ 日本 ３ Ｒ ５ ＭＳ
ＰＲＯＧＯ 印度尼西亚 ５ ＭＳ １ ＨＲ
Ｃ２７６４￣１０￣２ 菲律宾 １ ＨＲ １ ＨＲ
ＩＲＢＢ２０３ ＩＲＲＩ ５ ＭＳ ３ Ｒ
ＴＯＸ３１１８￣４￣Ｅ２ ＩＩＴＡ １ ＨＲ ３ Ｒ
ＩＲ１５４５３３９￣２￣２ ＩＲＲＩ １ ＨＲ １ ＨＲ
ＩＲＢＢ２０５ ＩＲＲＩ １ ＨＲ １ ＨＲ
ＩＲＢＢ５ ＩＲＲＩ １ ＨＲ １ ＨＲ
ＩＲＢＢ７ ＩＲＲＩ １ ＨＲ １ ＨＲ
ＴＡＩＮＵＮＧ７２ 中国台湾 ３ Ｒ ３ Ｒ
ＳＨＵＩ ＸＩＵ １１ 中国 ３ Ｒ １ ＨＲ
ＩＲ７２８７０￣１９￣２ ＩＲＲＩ １ ＨＲ １ ＨＲ
Ｄ３ 越南 １ ＨＲ ３ Ｒ
ＧＩＺＡ１７８ 埃及 ３ Ｒ ５ ＭＳ
ＥＮＮＡＮＯ 菲律宾 １ ＨＲ １ ＨＲ
ＤＷＣＴ８２￣１９￣２ 泰国 １ ＨＲ ３ Ｒ
ＯＭＦＩ￣１ ＩＲＲＩ １ ＨＲ １ ＨＲ
ＴＯＸ３２２６￣５￣２ ＩＩＴＡ ３ Ｒ ３ Ｒ
ＷＡＴ３１１￣ＷＡＳ￣Ｂ￣２３￣７￣１￣４￣５ ＷＡＲＤＡ １ ＨＲ １ ＨＲ
ＩＮ７９￣２￣１￣３￣３￣Ｎ 厄瓜多尔 ３ Ｒ ５ ＭＳ
ＩＲＢＢ６１ ＩＲＲＩ １ ＨＲ １ ＨＲ
ＩＲＢＢ６６ ＩＲＲＩ １ ＨＲ １ ＨＲ
ＩＲ７２８８９￣６９￣２ ＩＲＲＩ １ ＨＲ １ ＨＲ

ＨＲ:高抗ꎻＲ:抗ꎻＭＳ:中感ꎻＳ:感
ＨＲ:ｈｉｇｈｌｙ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅꎬＲ: ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅꎬＭＳ:ｍｏｄｅｒａｔｅｌｙ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅꎬＳ:ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ

２ ２　 重点抗源抗性遗传分析及基因标记定位

２ ２ １　 抗性遗传分析及新抗源抗病基因标记定位

选择抗至高抗兼有较好经济性状的重点抗源

ＢＧ１２２２、ＩＲＢＢ５、ＩＲＢＢ７ 和 ＩＲＢＢ２０３ 共 ４ 个品种ꎬ分
别与对Ⅴ型菌高感品种 ＩＲ２４ 杂交配组ꎬ测定各组合

Ｆ１、Ｆ２ 抗性ꎮ 结果表明ꎬＩＲＢＢ５、ＢＧ１２２２ 与 ＩＲ２４ 的

Ｆ１感病ꎬＦ２抗感分离比符合 １∶ ３ꎬ说明这 ２ 个品种对

Ⅴ型菌抗性均由 １ 对隐性基因支配(表 ２)ꎮ ＩＲＢＢ７
和 ＩＲＢＢ２０３ 与 ＩＲ２４ 组合 Ｆ１均表现抗病ꎬＦ２抗感分

离比符合 ３∶ １ꎬ表明 ＩＲＢＢ７ 和 ＩＲＢＢ２０３ 对Ⅴ型菌抗

性均由 １ 对显性基因控制ꎮ ＩＲＢＢ５、 ＩＲＢＢ２０３ 和

ＩＲＢＢ７ 为近等基因系ꎬ已知其抗性基因分别为 ｘａ５、
Ｘａ７ 和 Ｘａ３ꎬ其中 ｘａ５ 为隐性基因ꎬＸａ７ 和 Ｘａ３ 为显

性基因ꎬ本试验结果与其一致ꎮ ＢＧ１２２２ 对Ⅴ型菌抗

２３９
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性由 １ 对隐性基因支配ꎬ但尚不清楚是何基因ꎬ在已

知基因中ꎬ对Ⅴ型菌抗病的隐性基因只有 ｘａ５ꎬ
ＢＧ１２２２ 与携带有 ｘａ５ 抗性基因品种 ＩＲ１５４５￣３３９￣２￣
２、ＩＲＢＢ５ 的抗性基因等位性测定结果(表 ３)表明ꎬ

ＢＧ１２２２ 与携带有 ｘａ５ 抗性基因品种 ＩＲＢＢ５ 和

ＩＲ１５４５￣３３９￣２￣２ 杂交组合的 Ｆ１表现感病ꎬＦ２出现抗

感分离(７∶ ９)ꎬ说明 ＢＧ１２２２ 携带的抗性基因与 ｘａ５
不等位ꎬ并独立遗传ꎮ

表 ２　 ４ 个抗源与感病品种 ＩＲ２４ 杂交后代对Ⅴ型菌的抗性反应

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｒｅａｃｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｃｒｏｓｓｅｓ ｏｆ ４ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｄｏｎｏｒｓ ａｎｄ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｖａｒｉｅｔｙ ＩＲ２４ ａｇａｉｎｓｔ ｔｈｅ ｂａｃ￣
ｔｅｒｉａｌ ｂｌｉｇｈｔ ｐａｔｈｏｔｙｐｅ Ⅴ

杂交组合

Ｃｒｏｓｓ

亲本 Ｐａｒｅｎｔｓ

Ｐ１ Ｐ２
Ｆ１

Ｆ２

抗病株数
Ｎｏ. ｏｆ

ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

感病株数
Ｎｏ. ｏｆ

ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ

总株数
Ｔｏｔａｌ

期望分离比
Ｅｘｐｅｃｔｅｄ

ｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎ ｒａｔｉｏ
χ２ Ｐ

ＩＲ２４ / ＢＧ１２２２ Ｓ Ｒ Ｓ ８５ ２４８ ３３３ １∶ ３ ０ ０２４４ ０ ８７６０
ＩＲ２４ / ＩＲＢＢ７ Ｓ Ｒ Ｒ ２８７ ９７ ３８４ ３∶ １ ０ ００６９ ０ ９３３７
ＩＲ２４ / ＩＲＢＢ２０３ Ｓ Ｒ Ｒ ２４１ ８７ ３２８ ３∶ １ ０ １９９３ ０ ６５５３
ＩＲ２４ / ＩＲＢＢ５ Ｓ Ｒ Ｓ ６５ １９０ ２５５ １∶ ３ ０ ０１６２ ０ ８９８６

表 ３　 ＢＧ１２２２、ＩＲ１５４５￣３３９￣２￣２ 和 ＩＲＢＢ５ 的抗性基因等位性测定

Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｌｌｅｌｅ ｔｅｓｔｓ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｆｒｏｍ ＢＧ１２２２ꎬＩＲ１５４５￣３３９￣２￣２ ａｎｄ ＩＲＢＢ５

杂交组合

Ｃｒｏｓｓ

亲本 Ｐａｒｅｎｔｓ

Ｐ１ Ｐ２
Ｆ１

Ｆ２

抗病株数
Ｎｏ. ｏｆ

ｓｅｓｉｓｔａｎｃｅ

感病株数
Ｎｏ. ｏｆ

ｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ

总株数
Ｔｏｔａｌ

期望分离比
Ｅｘｐｅｃｔｅｄ

ｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎ ｒａｔｉｏ
χ２ Ｐ

ＢＧ１２２２ / ＩＲＢＢ５ Ｒ Ｒ Ｓ １３９ １７５ ３１４ ７∶ ９ ０ ０１７１０ ０ ８９６１
ＢＧ１２２２ /
ＩＲ１５４５￣３３９￣２￣２

Ｒ Ｒ Ｓ １０１ １３０ ２３１ ７∶ ９ ０ ００００３ ０ ９９５３

　 　 进一步对 ＩＲ２４ / ＢＧ１２２２ 的 Ｆ２１２１ 个高感植株

组成的作图群体进行分子标记ꎬ选用与 ｘａ５ 紧密连

锁的 １５ 个 ＳＳＲ 标记ꎬ对来自 ＢＧ１２２２ / ＩＲ２４ 后代的

１２１ 个高感植株组成的作图群体进行连锁分析ꎬ结
果发现 ＢＧ１２２２ 所携带的目的基因与 ｘａ５ 无任何连

锁关系ꎮ 随后根据分离群体分析法ꎬ利用从水稻 １２
条染色体上等距离(１０ ｃＭ)选出的 ２５０ 个微卫星标

记对抗感对照亲本和抗感基因池进行筛选ꎬ获得了

２ 个位于第 １ 染色体上的候选连锁标记 ＲＭ４９３ 和

ＲＭ４４６ꎬ初步把 ＢＧ１２２２ 携带的目标隐性基因 ｘａ￣ＢＧ
(ｔ)定位在第 １ 染色体上ꎮ 为实现目的基因的精细

定位ꎬ在 ＧＲＡＭＥＮＥ 数据库中搜索 ＲＭ４９３ 和 ＲＭ４４６
附近所有的 ＳＳＲ 标记ꎬ５０ 对引物ꎬ进行亲本筛选ꎬ结
果发现有 ２１ 个 ＳＳＲ 标记在双亲间检测到多态ꎮ 从

２１ 对 ＳＳＲ 中选出 ５ 对多态性明显的引物ꎬ对作图群

体进 行 确 认ꎮ 把 目 的 基 因 ｘａ￣ＢＧ ( ｔ ) 界 定 到

ＲＭ１０９２７ ~ ＲＭ１１０１１ 之间 １ ８２ ｃＭ 的遗传区域ꎮ 为

进一步缩小 ｘａ￣ＢＧ( ｔ)的范围ꎬ根据 ＮＣＢＩ 籼粳稻数

据库的序列信息ꎬ对 ＲＭ１０９２７ ~ ＲＭ１１０１１ 之间的籼

稻和粳稻的序列进行比对ꎬ依据序列在籼粳稻间的

缺失ꎬ利用 ＦａｓｔＰＣＲ 设计 Ｉｎｄｅｌｓ 标记引物 ４３ 对

(ＢＧＩＤ１ ~ ４３)ꎮ 亲本确认结果表明有 １０ 对引物在

双亲间获得了多态ꎮ 利用这些标记对作图群体进行

连锁分析ꎬ最终将 ｘａ￣ＢＧ ( ｔ) 界定到 ＲＭ１０９２７ ~
ＢＧＩＤ２５ 之间约 ０ ４ ｃＭ 的遗传区域ꎮ 另外还获得了

与目的基因共分离的分子标记 ＢＧＩＤ３６(图 １)ꎮ 目前

图 １　 ｘａ￣ＢＧ( ｔ)基因遗传图

Ｆｉｇ １　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｐ ｏｆ ｔｈｅ ｘａ￣ＢＧ( ｔ)

３３９



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １４ 卷

在第 １ 染色体上鉴定到的抗白叶枯病基因只有位于

长臂的显性基因 Ｘａ￣２９( ｔ) [１１]ꎬ而本研究的目的基

因 ｘａ￣ＢＧ(ｔ)是隐性基因ꎬ所以 ｘａ￣ＢＧ(ｔ)代表一类新

型的抗白叶枯病基因ꎮ
２ ３　 抗源创新ꎬ育成一批优质抗病新材料

筛选出 ＩＲＢＢ５、ＢＧ１２２２、ＩＲＢＢ７、ＩＲＢＢ２０３ 等一批

抗病兼有较好农艺性状的水稻种质资源ꎬ供抗病育种

应用ꎮ 抗源 ＩＲＢＢ７(含 Ｘａ７ 显性抗性基因)与 １０ 个优

质稻配组、ＩＲＢＢ５(含 ｘａ５ 隐性抗性基因)抗源与１２ 个

优质稻配组、ＩＲＢＢ２０３(含 Ｘａ３ 显性抗性基因)抗源与

５ 个优质稻配组、ＢＧ１２２２(隐性基因)与 ７ 个优质稻组

合ꎮ 从上述杂交组合中精选出 ＩＲＢＢ５ /七粳早 ２３￣４
等 １５ 个抗性稳定、农艺性状明显提高ꎬ尤其米质改良

具遗传多样性的优异新种质(表 ４)ꎮ
２ ４　 利用 ＩＲＢＢ５(ｘａ５)育成华南首个抗Ⅴ型菌新

品种白香占

　 　 以 ＩＲＢＢ５( ｘａ５)为抗源供体ꎬ与华南优质感病

品种七粳早 ２３￣４、七丝早 ２１、九七香占等杂交、复交

(ＩＲＢＢ５ /七粳早 ２３￣４ / /七丝早 ２１ / / /九七香占)ꎬ系
谱选育出华南首个抗白叶枯病强毒菌系 Ｖ 型菌ꎬ并
对稻瘟病表现高抗ꎬ产量与主栽品种相当ꎬ米质优良

的水稻新品种白香占[１２￣１４]ꎮ

表 ４　 利用国际水稻抗源育成的抗病新品系

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｎｅｗ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｌｉｎｅｓ ｂｒｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｒｉｃｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｏｆ ＩＲＢＢＮ

新品系

Ｎｅｗ ｌｉｎｅｓ

抗性反应 Ｒｅａｃｔｉｏｎ 主要农艺性状 Ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ

Ⅳ型菌

Ｐａｔｈｏｔｙｐｅ Ⅳ
Ⅴ型菌

Ｐａｔｈｏｔｙｐｅ Ⅴ
全生育期

(ｄ)ＧＤ
株高(ｃｍ)

ＰＨ
单株穗数

ＰＮ
总粒数

ＧＮ
结实率

(％ )ＳＳＲ
千粒重(ｇ)
１０００￣ＧＷ

ＩＲＢＢ５(ＣＫ) ＨＲ(１) ＨＲ(１) １２６ ７３ ６ １５ １６２ ０ ８１ ４ ２３ １

ＩＲＢＢ５ / 七粳早 ２３￣４ １ＨＲ(１) ＨＲ(１) １２５ １０６ ０ １６ ２４５ ０ ８８ ９ １７ ２

ＩＲＢＢ５ / 七丝早 １ ＨＲ(１) Ｒ(３) １２８ １００ ０ １５ ２６５ ０ ９２ ４ ２０ ４

万利香 / / ＩＲ５４ / ＩＲＢＢ５ ＨＲ(１) Ｒ(３) １３０ １０１ ０ １４ ２１５ ０ ８９ ０ ２３ ８

粳籼 ２１ / / ＩＲ５４ / ＲＢＢ５ ＨＲ(１) ＨＲ(１) １２８ ９５ ０ １６ ２０７ ０ ８７ ４ ２０ ５

ＩＲＢＢ７ (ＣＫ) ＨＲ(１) ＨＲ(１) １２６ ７４ ４ １４ １８３ ７ ８３ ８ ２０ ４

黄华占 / ＩＲＢＢ７ ＨＲ(１) ＨＲ(１) １２８ １０７ ０ １６ ２４３ ０ ８８ ３ １７ ５

长丝占 / ＩＲＢＢ７ ＨＲ(１) Ｒ(３) １３０ １０８ ０ １６ ２５７ ０ ８７ ９ １９ ６

ＩＲＢＢ７ / 绿珍占 ８ ＨＲ(１) ＨＲ(１) １２８ １０７ ０ １６ ２４７ ０ ８９ ２ ２０ ５

粤香占 / ＩＲＢＢ７ ＨＲ(１) ＨＲ(１) １２９ １１０ ０ １５ ２３６ ０ ９０ ９ ２１ ４

奇妙香 / / 芦新占 / ＩＲＢＢ７ ＨＲ(１) Ｒ(３) １３０ １１３ ０ １６ ２２５ ０ ８９ ５ １９ ９

ＩＲＢＢ７ / 特籼占 １３ ＨＲ(１) ＨＲ(１) １２８ １０４ ０ １５ ２３５ ０ ９０ ３ ２２ ５

ＢＧ１２２２(ＣＫ) ＨＲ(１) ＨＲ(１) １１７ ７８ ０ １２ １１４ ０ ７０ ６ ２０ ０

齐粒丝苗 / ＢＧ１２２２ / / 粤香占 ＨＲ(１) Ｒ(３) １２８ １００ ０ １６ ２７６ ０ ９２ ６ １９ ６

ＢＧ１２２２ / / 齐粒丝苗 ＨＲ(１) ＨＲ(１) １２７ １０３ ０ １７ ２２７ ０ ９１ ３ ２０ ３

齐粒丝苗 / ＢＧ１２２２ / / 特籼 ２５ ＨＲ(１) ＨＲ(１) １３１ １１０ ０ １８ ２１５ ０ ９１ ３ ２２ ０

ＩＲＢＢ２０３(ＣＫ) ＭＳ(５) ＨＲ(１) １１０ ９２ ０ １０ １９０ ９ ７９ ３ ２４ ５

矮三芦占 / ＩＲＢＢ２０３ Ｒ(３) ＨＲ(１) １３１ １１１ ０ １５ ２３２ ０ ８７ ４ ２０ ７

丰矮占 １ / ＩＲＢＢ２０３ / / 细丝占 Ｒ(３) Ｒ(３) １３０ １００ ０ １７ ２６３ ０ ８８ ７ ２１ ８

括号内数字为病级

Ｄａｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｂｒａｃｋｅｔ ｍｅａｎ ｓｃａｌｅ. ＧＤ:Ｇｒｏｗｔｈ ｄｕｒａｔｉｏｎꎬＰＨ:Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔꎬＰＮ:Ｐａｎｉｃｌｅ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔꎬＧＮ:Ｇｒａｉｎ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐａｎｉｃｌｅꎬＳＳＲ:Ｓｅｅｄ ｓｅｔｔｉｎｇ
ｒａｔｅꎬ１０００￣ＧＷ:１０００￣ｇｒａｉｎ ｗｅｉｇｈｔ

３　 讨论

本研究明确了国际水稻种质资源在华南的抗性

表现ꎬ对华南优势致病菌系Ⅳ型菌或强毒菌系Ⅴ型

菌表现高抗、抗、中感、感、高感等不同抗性水平ꎬ也

有对 ２ 个菌系双抗的种质ꎮ 抗Ⅳ型菌的比例高于抗

Ⅴ型菌ꎬ但抗Ⅳ型菌的种质大多数不抗Ⅴ型菌ꎬ抗谱

较窄ꎬ而抗Ⅴ型菌的一般都抗Ⅳ型菌ꎬ具广谱抗性ꎬ
在抗源选择利用上首选双抗种质ꎮ 超过 １ / ４ 的参试

种质对Ⅳ和Ⅴ型菌双抗ꎬ表明国际水稻种质资源抗

４３９
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病的比例高于国内水稻品种资源ꎬ尤其是抗强毒菌

系Ⅴ型菌的材料明显多于国内种质资源ꎬ与曾列先

等[１５]的研究结果一致ꎮ 这些抗源材料丰富了我国

抗病种质资源ꎬ对水稻抗性改良有重要意义ꎮ
来自斯里兰卡的稻种 ＢＧ１２２２ 表现高抗白叶

枯病ꎬ抗白叶枯病基因的遗传分析及分子标记结

果表明ꎬ其携带 １ 对隐性基因与其他已知基因不

等位ꎬ将该基因标记定位于第 １ 染色体ꎬ目前在第

１ 染色体上鉴定到的抗白叶枯病基因只有位于长

臂的显性基因 Ｘａ￣２９( ｔ)ꎬ而本研究的目的基因 ｘａ￣
ＢＧ( ｔ)是隐性基因ꎬ因此 ｘａ￣ＢＧ( ｔ)代表一类新型

的抗病基因ꎬ具有重要的利用价值ꎬ且已应用于华

南抗病育种ꎮ
白香占是首次利用抗Ⅴ型菌基因 ｘａ５ 选育成功

的含新型抗病基因品种ꎬ是华南育成的第 １ 个抗白

叶枯病强毒菌系Ⅴ型菌品种ꎬ该品种也是迄今华南

育成对稻瘟病和白叶枯病双抗抗级最高的一个品

种ꎮ 白香占的育成是水稻抗白叶枯病强毒菌系 Ｖ
型菌育种的重大突破ꎬ对提升华南地区抗病育种水

平ꎬ解决沿海白叶枯病强毒菌系 Ｖ 型菌病区及稻瘟

病区生产之需有深远的影响ꎮ
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