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　 　 摘要:为了评价抗茎腐病基因分子标记在辅助育种中的实用性ꎬ本研究对 １５９ 份玉米自交系进行了茎腐病田间抗性鉴定ꎬ
并检测了与 ４ 个茎腐病抗性 ＱＴＬ(ｑＲｆｇ１、ｑＲｆｇ２、ＲｐｉＱＩ３１９￣１ 和 ＲｐｉＱＩ３１９￣２)紧密连锁的 １１ 个分子标记在上述材料中的扩增情

况ꎮ 结果表明:供试玉米自交系的平均发病率为 ２６ ３０％ ꎬ发病率低于 ３０ ０％的材料占 ６７ ９２％ ꎬ抗病资源丰富ꎮ 来源于国外、
东北、西南和黄淮海地区的材料平均发病率分别为 ２７ ６７％ 、１７ ９２％ 、１５ １２％ 和 ３６ ８０％ ꎬ与东北和西南地区种质相比ꎬ黄淮

海地区抗性种质相对缺乏ꎮ 通过比较分子标记扩增带型与田间茎腐病表型ꎬ发现与同一 ＱＴＬ 连锁的不同分子标记的检测结

果存在较大差异ꎬ其中分子标记 ＳＴＳ０１(ｑＲｆｇ１)、ＳＴＳＺ４７９(ｑＲｆｇ２)、ｂｎｌｇ１８６６(ＲｐｉＱＩ３１９￣１)和 ｂｎｌｇ１７１６(ＲｐｉＱＩ３１９￣２)的阳性检测

结果与田间表型符合度较高ꎬ分别为 ７６ ７９％ 、７８ ９５％ 、９１ ６７％ 、７３ ３３％ ꎬ具有上述特异扩增多态性的材料平均发病率分别为

２２ ０６％ 、１９ ０１％ 、１０ ６５％ 、１９ ６３％ ꎬ可作为抗茎腐病分子检测的有效标记ꎮ 本研究为开展玉米抗茎腐病分子育种提供了重
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ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ ａｎｄ ｇｅｎｏｔｙｐｅ ｔｅｓｔｅｄ ｂｙ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ｌｉｎｋｅｄ ｔｏ Ｐｙｔｈｉｕｍ ｓｔａｌｋ ｒｏｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ＱＴＬ(ＲｐｉＱＩ３１９￣１ ａｎｄ
ＲｐｉＱＩ３１９￣２)ｏｒ Ｆａｓａｒｉｕｍ ｓｔａｌｋ ｒｏｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ＱＴＬ(ｑＲｆｇ１ ａｎｄ ｑＲｆｇ２)ꎬｉｔ ｗａｓ ｆｏｕｎｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ Ｆａｓａｒｉｕｍ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ＱＴＬ
(ｑＲｆｇ１ ａｎｄ ｑＲｆｇ２)ｗａｓ ｕｓｅｆｕｌ ｔｏ ｔｈｅ Ｐｙｔｈｉｕｍ ｓｔａｌｋ ｒｏｔ. Ｓｏｍｅ ｈｉｇｈｌｙ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓꎬｓｕｃｈ ａｓ Ｆ１９ ａｎｄ ＳＷ１１３ꎬ
ｗｅｒｅ ｎｏｔ ｆｏｕｎｄ ｉｎ ａｎｙ ｔｅｓｔｅｄ ＱＴＬꎬｗｈｉｃｈ ｎｅｅｄｓ ｔｏ ｂｅ ｆｕｒｔｈｅｒ ｓｔｕｄｉｅｄ ｆｏｒ ｎｅｗ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ＱＴＬｓ. Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｉｍ￣
ｐｏｒｔａｎｔ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｏｆ ｓｔａｌｋ ｒｏｔ ｉｎ ｍａｉｚｅ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:ｍａｉｚｅꎻｓｔａｌｋ ｒｏｔꎻｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒ

玉米茎腐病(Ｍａｉｚｅ ｓｔａｌｋ ｒｏｔ)是一种危害极大的

土传病害ꎬ在世界各玉米种植区均有发生[１￣４]ꎮ 受

玉米播种密度提高、氮肥使用量增加以及秸秆还田

等因素的影响ꎬ玉米茎腐病在我国的发生程度呈逐

年加重的趋势[５￣７]ꎮ 玉米茎腐病由一种或多种致病

菌侵染所致ꎬ病原菌组成较为复杂ꎬ且年度间和地区

间存在差异ꎮ 目前已知的致病菌种类有 ２０ 余种ꎬ我
国以肿囊腐霉(Ｐｙｔｈｉｕｍ ｉｎｆｌａｔｕｍ Ｍａｔｔｈｅｗｓ)和禾谷镰

孢(Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｇｒａｍｉｎｅａｒｕｍ Ｓｃｈｗａｂｅ)为主[５ꎬ８￣９]ꎮ
种植抗病品种是防治玉米茎腐病最经济有效的

措施ꎬ而对玉米自交系茎腐病抗性的有效鉴定是培育

抗病品种的前提[１０￣１１]ꎮ 国内外研究表明ꎬ玉米茎腐病

抗性是由多个基因位点控制的数量性状ꎬ以加性效应

为主ꎮ Ｍ Ｅ Ｐè 等[１２] 发现了 ５ 个抗玉米赤霉菌茎腐

病的位点ꎬ分别在 １、３、４、５、１０ 号染色体上ꎮ Ｑ Ｙａｎｇ
等[１３]利用茎腐病高抗自交系 １１４５ 和高感自交系

Ｙ３３１ 组配的回交群体ꎬ定位了 ２ 个禾谷镰孢茎腐病

抗性 ＱＴＬ 位点 ｑＲｆｇ１ 和 ｑＲｆｇ２ꎬ分别位于 ｂｉｎ１０ ０３ / ４、
ｂｉｎ１ ０９ / １０ 区域ꎬ并将 ｑＲｆｇ１ 精确定位在标记 ＳＳＲ３３４
和 ＳＳＲ５８ 之间ꎮ 此后ꎬＤ Ｚｈａｎｇ 等[１４]将 ｑＲｆｇ２ 精确定

位 在 标 记 ＳＳＲＺ３１９ 和 ＣＡＰＳＺ４５９ 间ꎮ Ｆ Ｊ Ｓｏｎｇ
等[１５]报道齐 ３１９ 对肿囊腐霉茎腐病的抗性由 ２ 对

独立遗传的显性基因 ＲｐｉＱＩ３１９￣１ 和 ＲｐｉＱＩ３１９￣２ 控

制ꎬ前者位于 １ 号染色体的 ＳＳＲＺ３３ 和 ＳＳＲＺ４７ 标记

之间ꎬ后者位于 １０ 号染色体的 ｕｍｃ２０６９ 和 ｂｎｌｇ１７１６
标记之间ꎮ 上述结果为玉米抗茎腐病育种的分子标

记辅助选择(ＭＡＳꎬｍａｒｋｅｒ￣ａｓｓｉｓｔｅｄ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ)奠定了

基础ꎮ
尽管在玉米上已经报道了很多控制数量性状的

分子标记ꎬ但真正应用于育种实践的还不多ꎮ 这是

因为受基因与环境互作影响ꎬＱＴＬ 的位置和效应估

计易存在误差ꎻ且基于双亲定位的分子标记受遗传

背景的影响ꎬ具有群体局限性ꎮ 随着 ＭＡＳ 技术在

育种上的应用ꎬ分子标记的实用性逐渐受到育种

家的重视[１６￣１８] ꎮ 马丽等[１９] 利用 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关分析

模型研究了 ７ 个已报道的小麦穗发芽抗性相关分

子标记检测结果与表型的相关性ꎬ从中筛选出 ３
个实用性好的分子标记ꎮ 宋茂兴等[２０] 通过分析

１００ 份玉米自交系的分子标记检测结果与田间抗

病表型的符合度ꎬ验证了 ２ 个玉米抗矮花叶病分

子标记的有效性ꎮ
本研究在 ２０１５ 年和 ２０１６ 年连续对国内外 １５９

份自交系进行了田间茎腐病抗性鉴定ꎬ并检测了与

４ 个 抗 茎 腐 病 ＱＴＬ ｑＲｆｇ１、 ｑＲｆｇ２、 ＲｐｉＱＩ３１９￣１ 和

ＲｐｉＱＩ３１９￣２ 紧密连锁的 １１ 个分子标记在上述自交

系中的扩增情况ꎬ旨在探讨上述分子标记用于茎腐

病抗性鉴定的实用性ꎬ为利用 ＭＡＳ 技术培育抗茎腐

病玉米品种提供参考ꎮ

５５７
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１　 材料与方法

１ １　 试验材料

以本实验室保存的 １５９ 份自交系为试材(表 １)ꎬ

包括 ６７ 份国外种质和 ９２ 份国内种质ꎬ国内种质中来

源于东北区 １７ 份ꎬ黄淮海区 ４１ 份ꎬ西南区 ３４ 份ꎮ 供

试材料具有广泛的地理分布和丰富的遗传多样性ꎮ
肿囊腐霉由中国农科院作科所王晓鸣研究员馈赠ꎮ

表 １　 １５９ 份供试玉米自交系及其来源

Ｔａｂｌｅ １　 １５９ ｍａｉｚｅ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｏｒｉｇｉｎ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

自交系

Ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ
自交系

Ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ
自交系

Ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ
自交系

Ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ

丹 ３４０ 东北 Ｕ８１１２ 黄淮海 Ｆ０６ 西南 ｏ７１５７ 国外

丹 ３１３０ 东北 Ｗ３１４１ 黄淮海 Ｆ１９ 西南 ｐａｃ 国外

丹 ３６０ 东北 ＷＫ８５８ 黄淮海 ＧＥＭＳ５３ 西南 ＰＯＢ６９ 国外

合 ３４４ 东北 Ｘ１７８ 黄淮海 Ｍ２Ｒ７Ｃ４ＡＭＨ３２ 西南 Ｓ０００００１ 国外

吉 ４１２ 东北 矮 ６８ 黄淮海 ｓｉ２７３ 西南 Ｓ０００００７ 国外

吉 ４６５ 东北 昌 ７￣２ 黄淮海 ＳＴＬ５ 西南 Ｓ００００１９ 国外

吉 ６３ 东北 黄早四 黄淮海 ＳＷ１１３ 西南 Ｓ０１ 国外

吉 ８５３ 东北 获唐黄 黄淮海 ＳＷ２８ 西南 Ｓ０２ 国外

辽 ３０５３ 东北 冀 ３５ 黄淮海 ＳＷ５０ 西南 Ｓ２３ 国外

沈 １３６ 东北 鲁 ９８０１ 黄淮海 ＳＷ９８ 西南 Ｓ２４ 国外

沈 １３７ 东北 鲁原 ９２ 黄淮海 Ｔ１４ 西南 Ｓ２５ 国外

沈 ５００３ 东北 齐 ３１８ 黄淮海 ｚｈｅｎｇ３２ 西南 Ｓ３３１ 国外

铁 ７９２２ 东北 齐 ３１９ 黄淮海 ３０１￣３０４ 国外 Ｓ３３２ 国外

自海 ９￣２１ 东北 郑 ５８ 黄淮海 ５０２ 国外 Ｓ３３３ 国外

Ｃ８６０５￣２ 东北 中 １７ 黄淮海 ５８１ 国外 Ｓ３３４ 国外

ＰＨ４ＣＶ 东北 中群 １３ＱＰＭＣ１４ 黄淮海 ５８２ 国外 Ｓ８８９ 国外

ＰＨ６ＷＣ 东北 中群 １３ＱＰＭＣ４ 黄淮海 ５８３ 国外 ＳＯＤ 国外

４８８ 黄淮海 中自 ０１ 黄淮海 ５８４ 国外 ＳＯＰＶ 国外

８７２ 黄淮海 ｃｈｕａｎ４８￣２ 西南 ５８５ 国外 ＷＺ４２１ 国外

１１４５ 黄淮海 ＣＩＭＢＬ１２１ 西南 ５８６ 国外 ＷＺ４２５ 国外

３１８９ 黄淮海 ＣＩＭＢＬ１２２ 西南 ５８７ 国外 ＷＺ４２６ 国外

９０５８ 黄淮海 ＣＩＭＢＬ１５４ 西南 ８６７ 国外 ＷＺ４２８ 国外

Ｆｅｂ￣２９ 黄淮海 ＣＩＭＢＬ２４ 西南 ８６８ 国外 ＷＺ４３１ 国外

３２ｔ２４ 黄淮海 ＣＩＭＢＬ２８６ 西南 １２４１ 国外 ＷＺ４３３ 国外

ＣＡ３３９ 黄淮海 ＣＩＭＢＬ３２４ 西南 １６０２ 国外 ＷＺ４３４ 国外

Ｄ１７９８Ｚ 黄淮海 ＣＭＬ１６１ 西南 ２９４１ 国外 ＷＺ４３５ 国外

Ｄ４￣６７３ 黄淮海 ＣＭＬ２８ 西南 ２９５６ 国外 Ｗ１６９ 国外

Ｄ 黄 ２１２ 黄淮海 ＣＭＬ２９０ 西南 ３８８２ 国外 Ｗ１８２ 国外

Ｈ２１ 黄淮海 ＣＭＬ２９８ 西南 ３９１４ 国外 Ｗ２００ 国外

Ｈ５８ 黄淮海 ＣＭＬ３０ 西南 ３９１５ 国外 Ｗ２６４ 国外

ＨＣＬ６４５ 黄淮海 ＣＭＬ３２８ 西南 ３９１６ 国外 ＷＣ８６７ 国外

Ｋ２２ 黄淮海 ＣＭＬ３３ 西南 ８０５２ 国外 Ｚ００１ 国外

Ｋ２９ 黄淮海 ＣＭＬ４２３ 西南 ８０５３ 国外 俄￣１ 国外

Ｋ５３ 黄淮海 ＣＭＬ４２８ 西南 ８０５４ 国外 俄￣２ 国外

Ｋ８ 黄淮海 ＣＭＬ４５１ 西南 ８０５５ 国外 俄￣３ 国外

Ｌ９８￣１ 黄淮海 ＣＭＬ５０ 西南 Ｂ７３ 国外 俄￣４ 国外

Ｎ１４ 黄淮海 ＣＭＬ９３ 西南 Ｃ１０３ 国外 自 ３３０ 国外

Ｒ１０５ 黄淮海 ＣＴＬ２０ 西南 Ｍｏ１７ 国外 早 ５９９ 国外

Ｒ１５２０ 黄淮海 ＣＴＬ２６ 西南 Ｌ０１０００４ 国外 莫群 １７ 国外

ＳＸ１１３２￣２ 黄淮海 ＤＭ９ 西南 Ｌ０１０００６ 国外

６５７
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１ ２　 茎腐病抗性鉴定

供试材料在 ２０１５ 年和 ２０１６ 年连续鉴定 ２ 年ꎮ
其中ꎬ２０１５ 年按春播和夏播种植 ２ 批ꎮ ２０１５ 年春播

材料于 ４ 月中旬种植在本研究中心网室ꎬ试验地为

沙性土壤、地力瘠薄、亩施磷酸二铵 ２５ ｋｇꎮ ２０１３—
２０１５ 年连续 ３ 年在该网室按王晓鸣等[５] 的方法在

玉米大喇叭口期土壤接种肿囊腐霉菌ꎬ年际间发病

情况稳定ꎮ ２０１５ 年和 ２０１６ 年夏播材料于 ６ 月中旬

种植在河北省农林科学院大河实验站ꎬ试验地为粘

性土壤、地力中等、亩施复合肥 ３０ ｋｇꎬ自然发病ꎮ 每

个材料种植 １ 行ꎬ行长 ８ ４ ｍꎬ行距 ６０ ｃｍꎬ株距

２０ ｃｍꎻ每隔 １０ 行设置齐 ３１９ 和郑 ５８ 为抗、感对照ꎮ
灌溉、化学除草等同常规实验田管理ꎮ

按照王晓鸣等[５] 的方法ꎬ以茎基部变褐、茎节

变软为标准ꎬ在玉米乳熟末期逐株调查参试自交系

的茎腐病发生情况ꎬ分别记载总株数和发病株数ꎬ计
算发病株率 ＝ (发病株数 /总株数) × １００％ ꎮ 不同

播期的晚熟材料发病率以发病重的播期鉴定结果为

准ꎮ 按照王晓鸣等[５]的抗病级别评价标准ꎬ茎腐发

病率小于等于 ３０ ０％为抗病ꎮ
１ ３　 分子标记检测

每份材料取 ３ ~ ５ 株幼苗叶片ꎬ利用植物基因组

ＤＮＡ 提取试剂盒(Ｔｉａｎｇｅｎ ＤＰ３０５)提取 ＤＮＡꎮ 根据

文献 [ １３￣１５ ] 报道合成抗茎腐病 ｑＲｆｇ１、 ｑＲｆｇ２、
ＲｐｉＱＩ３１９￣１ 和 ＲｐｉＱＩ３１９￣２ 的连锁标记引物(表 ２)ꎮ
供试材料检测的 ＰＣＲ 反应体系为 ２０ μＬꎬ包括 ２ ×
Ｔａｑ ＰＣＲ ＭａｓｔｅｒＭｉｘ １０ μＬꎬｄｄＨ２ Ｏ ８ μＬꎬ模板 ＤＮＡ
１ μＬꎬ上下游引物各 ０ ５ μＬꎮ ＰＣＲ 反应程序为

９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 ３０ ｓꎬ５５ ~ ６０ ℃退火

３０ ~ ４５ ｓꎬ７２ ℃延伸 ３０ ~ ６０ ｓꎬ共 ３５ 个循环ꎻ７２ ℃终

延伸 １０ ｍｉｎꎮ ＰＣＲ 反应结束后ꎬ取 ５ μＬ ＰＣＲ 产物

采用 １ ５％琼脂糖凝胶电泳或 ８％ 非变性聚丙烯酰

胺凝胶电泳检测ꎮ 凝胶成像、拍照ꎬ每个样品重复检

测 ３ 次ꎮ 比较 ＰＣＲ 扩增产物在凝胶上的迁移率和

带型ꎬ与抗病对照扩增多态性一致的基因型记作阳

性ꎬ视为含有目标 ＱＴＬꎮ

表 ２　 本研究所用的玉米抗茎腐病 ＱＴＬ 分子标记

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ｆｏｒ ｄｅｔｅｃｔｉｎｇ ＱＴＬｓ ｃｏｎｆｅｒｒｉｎｇ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ｍａｉｚｅ ｓｔａｌｋ ｒｏｔ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ
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１ ４　 分子标记检测结果分析

以田间茎腐病发病率小于等于 ３０％ 作为抗病

标准[５]ꎬ通过比较 １５９ 份自交系的分子标记检测结

果和田间茎腐病抗性水平ꎬ分析分子标记在自然群

体中的检测符合度ꎮ 分子标记检测符合度 ＝分子标

记检测呈阳性且田间发病率小于等于 ３０ ０％ 的自

交系 数 /分 子 标 记 检 测 呈 阳 性 的 自 交 系 总 数

× １００％ ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 玉米自交系茎腐病田间抗性鉴定结果

本研究表明 １５９ 份玉米自交系的茎腐病抗性存

在明显差异ꎮ 其中ꎬ发病率为 ０ 的自交系 ５５ 份ꎬ占
总材料的 ３４ ５９％ ꎻ发病率介于 ０ １％ ~ ２０ ０％之间

的自交系 ４２ 份ꎬ占 ２６ ４２％ ꎻ发病率介于 ２０ １％ ~
４０ ０％之间的自交系 ２０ 份ꎬ占 １２ ５８％ ꎻ发病率介

于 ４０ １％ ~６０ ０％之间的自交系 １３ 份ꎬ占 ８ １８％ ꎻ
发病率介于 ６０ １％ ~ ８０ ０％ 之间的自交系 １４ 份ꎬ
占 ８ ８１％ ꎻ发病率介于 ８０ １％ ~ １００％ 之间的自交

系 １５ 份ꎬ占 ９ ４３％ ꎮ 供试材料的平均发病率为

２６ ３０％ ꎻ其中ꎬ发病率低于 ３０ ０％ 的抗病材料 １０８
份ꎬ占 ６７ ９２％ (表 ３)ꎮ

表 ３　 １５９ 份玉米自交系田间茎腐病抗性鉴定

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｙｐｅｓ ｏｆ １５９ ｍａｉｚｅ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ ｔｏ ｓｔａｌｋ ｒｏｔ

发病率(％ )
Ｒａｔｉｏ ｏｆ
ｉｎｆｅｃｔｅｄ ｐｌａｎｔｓ

自交系数量

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅ

占总体比例(％ )
Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ
ｉｎ ｔｏｔａｌ

玉米自交系

Ｍａｉｚｅ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ

０ ５５ ３４ ５９ 丹 ３４０、丹 ３６０、合 ３４４、吉 ４１２、沈 １３７、铁 ７９２２、自海 ９￣２１、Ｋ８、Ｒ１５２０、ＳＸ１１３２￣２、３２ｔ２４、
Ｒ１０５、９０５８、齐 ３１８、５８１、５８２、５８３、５８４、５８５、５８７、８６７、１２４１、１６０２、２９４１、３８８２、３９１５、
３９１６、８０５２、８０５４、８０５５、ｐａｃ、Ｓ０１、Ｓ０２、Ｓ３３１、Ｓ３３２、Ｓ３３４、ＳＯＰＶ、Ｗ１６９、Ｗ２００、Ｚ００１、俄￣
２、莫群 １７、黄早四、早 ５９９、ＣＩＭＢＬ２４、ＣＭＬ２８、ＣＭＬ３３、ＣＴＬ２０、ＣＴＬ２６、Ｆ１９、ＧＥＭＳ５３、
ｓｉ２７３、ＳＷ２８、ＳＷ１１３、ＳＷ５０

０ １ ~ ２０ ０ ４２ ２６ ４２ 吉 ４６５、沈 １３６、沈 ５００３、Ｌ９８￣１、ＰＯＢ６９、ＣＩＭＢＬ１２２、３０１￣３０４、Ｓ８８９、ＣＭＬ１６１、ＣＭＬ４５１、丹
３１３０、 Ｓ３３３、 ８６８、 俄￣１、 １１４５、 Ｕ８１１２、 齐 ３１９、 ＰＨ６ＷＣ、 中 自 ０１、 Ｚｈｅｎｇ３２、 ＣＭＬ３０、
ＣＭＬ３２８、ＣＭＬ４２８、ＣＭＬ５０、ＰＨ４ＣＶ、８７２、ＣＩＭＢＬ２８６、Ｓ２５、自 ３３０、ＣＡ３３９、Ｎ１４、 Ｔ１４、吉
８５３、ＳＷ９８、获唐黄、ＣＭＬ９３、ＤＭ９、ＳＴＬ５、ＳＯＤ、ＷＺ３２５、Ｆ０６、Ｍ２Ｒ７Ｃ４ＡＭＨ３２

２０ １ ~ ４０ ０ ２０ １２ ５８ ｏ７１５７∗、ＣＩＭＢＬ１２１∗、ＣＭＬ４２３∗、５８６∗、矮 ６８∗、ＣＭＬ２９８∗、Ｓ２３∗、Ｄ４￣６７３∗、冀 ３５∗、
昌 ７￣２∗、Ｗ３１４１∗、Ｗ２６４、Ｈ５８、ＷＺ４２５、Ｋ２２、ＷＫ８５８、ＣＩＭＢＬ３２４、Ｂ７３、Ｋ５３、Ｍｏ１７

４０ １ ~ ６０ ０ １３ ８ １８ ＣＭＬ２９０、３９１４、 ８０５３、 Ｓ２４、 ＷＺ４２１、 ＷＺ４３３、 ＷＺ４３４、 Ｘ１７８、 中 群 １３ＱＰＭＣ１４、 中 群

１３ＱＰＭＣ４、俄￣３、４８８、５８２９￣２

６０ １ ~ ８０ ０ １４ ８ ８１ ５０２、２９５６、ＣＩＭＢＬ１５４、郑 ５８、 Ｓ０００００１、Ｌ０１０００６、ＷＺ４２６、俄￣４、Ｋ２９、ＷＣ８６７、吉 ６３、辽
３０５３、３１８９、鲁原 ９２

８０ １ ~ １００ １５ ９ ４３ Ｃ８６０５￣２、鲁 ９８０１、 中 １７、 Ｓ０００００７、 Ｓ００００１９、 Ｗ１８２、 Ｃｈｕａｎ４８￣２、 Ｄ 黄 ２１２、 Ｃ１０３、
Ｌ０１０００４、ＷＺ４２８、ＷＺ４３１、Ｄ１７９８Ｚ、Ｈ２１、ＨＣＬ６４５

∗自交系的发病率为 ２０ １％ ~３０ ０％
Ｔｈｅ ｉｎｃｉｄｅｎｃｅ ｒａｔｅ ｏｆ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ ｗｉｔｈ ∗ ｍａｒｋ ｉｓ ｆｒｏｍ ２０ １％ ￣３０ ０％

２ ２　 地理来源与玉米自交系茎腐病抗性

不同地理来源的自交系的茎腐病抗性存在显著

差异(图 １)ꎮ 国外、东北、西南和黄淮海地区种质的

平均发病率分别为 ２７ ６７％ 、１７ ９２％ 、１５ １２％ 和

３６ ８０％ ꎮ 国外种质中ꎬ发病率低于 ３０ ０％ 的抗病

材料 ４２ 份ꎬ占 ６２ ６９％ ꎬ其中发病率低于 ２０ ０％ 的

材料 ３９ 份ꎬ占 ５８ ２１％ ꎬ发病率为 ０ 的材料 ２９ 份ꎬ占
４３ ２８％ ꎮ 东北地区种质中ꎬ发病率低于 ３０ ０％ 的

抗病材料 １４ 份ꎬ占 ８２ ３６％ ꎬ且这 １４ 份材料发病率

均低 于 ２０ ０％ ꎬ 发 病 率 为 ０ 的 材 料 ７ 份ꎬ 占

４１ １８％ ꎮ 西南地区种质中ꎬ发病率低于 ３０ ０％ 的

抗病材料 ３０ 份ꎬ 占 ８８ ２４％ ꎬ 其中发病率低于

２０ ０％的材料 ２７ 份ꎬ占 ７９ ４１％ ꎬ发病率为 ０ 的材料

１１ 份ꎬ占 ３２ ３５％ ꎮ 黄淮海区种质中ꎬ发病率低于

３０ ０％的抗病材料 ２２ 份ꎬ占 ５３ ６６％ ꎬ其中发病率

低于 ２０ ０％ 的材料 １７ 份ꎬ占 ４１ ４６％ ꎬ发病率为 ０

８５７
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的材料 ８ 份ꎬ占 １９ ５１％ ꎮ 如何培育既早熟又抗茎

腐病的玉米自交系将是黄淮海夏玉米育种亟待解决

的问题ꎮ
２ ３　 玉米自交系标记基因型分型

１１ 个分子标记在供试自交系中的扩增结果表

明:除了 ＳＳＲＺ３３ 扩增条带差异较小不易观察外ꎬ其
他 １０ 个标记的扩增条带差异明显ꎮ 比较凝胶上的

迁移率和带型ꎬ与抗病对照一致的基因型视为阳性ꎬ
即含有目标 ＱＴＬꎮ 以 ｂｎｌｇ１８６６ 和 ＳＴＳ０１ 的扩增结

果为例ꎬｂｎｌｇ１８６６ 在对照材料齐 ３１９ 扩增出 １００ ｂｐ
左右的目标片段ꎬ沈 １３７、自海 ９￣２１ 等扩增出相同

目标片段的材料为阳性ꎻ丹 ３４０、ＳＷ１１３ 等未扩增

出相同目标片段的材料为阴性ꎮ ＳＴＳ０１ 在对照材

料 １１４５ 中扩增出 ５００ ｂｐ 目的片段ꎬ沈 １３７、自海

９￣２１ 等扩增出相同目标片段的材料为阳性ꎻ丹
３４０、５８３ 等未扩增出相同目标片段的材料为阴性

(图 ２)ꎮ

图 １　 不同地理来源自交系茎腐病抗性特征

Ｆｉｇ １　 Ｔｈｅ ｓｔａｌｋ ｒｏｔ ｉｎｃｉｄｅｎｃｅ ｏｆ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ
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图 ２　 标记 ｂｎｌｇ１８６６(Ａ)和 ＳＴＳ０１(Ｂ)的 ＰＣＲ 扩增结果

Ｆｉｇ ２　 ＰＣＲ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｍａｒｋｅｒｓ ｂｎｌｇ１８６６(Ａ)ａｎｄ ＳＴＳ０１(Ｂ)

将发病率低于 ３０％定义为抗病级别ꎬ根据分子

标记检测与田间抗性鉴定结果可将供试自交系分为

４ 种类型(表 ４):Ⅰ. 分子标记检测为阳性ꎬ表型鉴

定为抗病材料ꎬ推测此类自交系中可能含有目标基

因ꎬ且分子标记与目标基因紧密连锁ꎻⅡ. 分子标记

检测为阴性ꎬ但表型鉴定为抗病材料ꎬ推测此类自交

系可能存在其他抗病基因ꎻⅢ. 分子标记检测为阳

性ꎬ但表型鉴定为感病材料ꎬ推测此类自交系分子标

记检测到的特异扩增带型可能与目标基因无关ꎻⅣ.
分子标记检测为阴性ꎬ表型鉴定为感病材料ꎬ推测此
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类自交系不含目标基因ꎮ 如 ｂｎｌｇ１８６６ 共检测出 １２
份阳性自交系ꎬ其中沈 １３７、齐 ３１９ 等 １１ 份自交系

田间表现抗茎腐病ꎬ为Ⅰ型ꎻＣＩＭＢＬ１５４ 感病材料ꎬ
为Ⅲ型ꎮ ｂｎｌｇ１８６６ 检测表现阴性的 １４７ 份自交系

中ꎬ丹 ３４０、ＳＷ１１３ 和 ＰＨ４ＣＶ 等 ９７ 份自交系田间表

现抗茎腐病ꎬ为Ⅱ型ꎻＢ７３、Ｍｏ１７ 和中 １７ 等 ５０ 份自

交系田间表现感茎腐病ꎬ为Ⅳ型自交系ꎮ 因而ꎬ用
ｂｎｌｇ１８６６ 进行Ⅲ型后代材料的标记辅助选择可能是

无效的ꎮ

表 ４　 １０ 个与玉米茎腐病抗性 ＱＴＬ 连锁的分子标记有效性评价

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ １０ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ｌｉｎｋｅｄ ｔｏ ｓｔａｌｋ ｒｏｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ＱＴＬｓ ｉｎ ｍａｉｚｅ

ＱＴＬ
标记

Ｍａｒｋｅｒ

阳性自交系

Ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅ
各种类型自交系的数量

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ ｉｎ ｅａｃｈ ｔｙｐｅ

数量

Ｎｕｍｂｅｒ
平均发病率(％ )

Ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｉｎｃｉｄｅｎｃｅ
Ⅰ Ⅱ Ⅲ Ⅳ

ｑＲｆｇ１ ＳＴＳ０１ ５６ ２２ ０６ ４３ ６５ １３ ３８

ＳＴＳ３７８ ６３ ２７ １６ ４４ ６４ １９ ３２

ＳＴＳ４１４ １４２ ２５ ８１ ９７ １１ ４５ ６

ｑＲｆｇ２ ＳＴＳＺ４７９ ３８ １９ ０１ ３０ ７８ ８ ４３

ＳＴＳＺ５１４ １４９ ２６ ４８ １０１ ７ ４８ ３

ＲｐｉＱＩ３１９￣１ ｂｎｌｇ１８６６ １２ １０ ６５ １１ ９７ １ ５０

ｂｎｌｇ１２０３ １０６ ２４ ０１ ７７ ３１ ２９ ２２

ＳＳＲＺ４７ １２２ ２５ ７４ ８２ ２６ ４０ １１

ＲｐｉＱＩ３１９￣２ ｂｎｌｇ１７１６ １５ １９ ６３ １１ ９７ ４ ４７

ｕｍｃ２０６９ ９０ ２８ ２７ ６０ ４８ ３０ ２１

通过比较 １５９ 份自交系的分子标记检测和田间

茎腐病抗性水平的符合度可以初步判断不同标记用

于 ＭＡＳ 的有效性ꎮ 结果表明ꎬ与不同 ＱＴＬ 连锁的

标记实用性存在很大差异ꎮ 与 ｑＲｆｇ１ 连锁的 ３ 个标

记 ＳＴＳ０１、ＳＴＳ３７８ 和 ＳＴＳ４１４ 检测出阳性自交系数目

分别为 ５６、６３ 和 １４２ꎬ其中发病率低于 ３０％的抗病自

交系所占比例分别为 ７６ ７９％、６９ ８４％ 和 ６８ ３１％ꎮ
与 ｑＲｆｇ２ 连锁的 ２ 个标记 ＳＴＳ４７９ 和 ＳＴＳ５１４ 检测出

阳性自交系数分别为 ３８ 和 １４９ꎬ其中抗病自交系所

占比例分别为 ７８ ９５％ 和 ６７ ７９％ ꎮ 与 ＲｐｉＱＩ３１９￣１
连锁的 ３ 个标记 ｂｎｌｇ１８６６、ｂｎｌｇ１２０３ 和 ＳＳＲＺ４７ 检测

出的阳性自交系数分别为 １２、１０６ 和 １２２ꎬ其中抗病

自 交 系 所 占 比 例 分 别 为 ９１ ６７％ 、 ７２ ６４％ 和

６７ ２１％ ꎮ 与 ＲｐｉＱＩ３１９￣２ 连锁的 ２ 个标记 ｂｎｌｇ１７１６
和 ｕｍｃ２０６９ 检测出阳性自交系数目分别为 １５ 和

９０ꎬ其中抗病自交系所占比例分别为 ７３ ３３％ 和

６６ ６７％ (表 ５)ꎮ 上述结果表明ꎬ分子标记 ＳＴＳ０１
(ｑＲｆｇ１)、ＳＴＳＺ４７９ ( ｑＲｆｇ２)、 ｂｎｌｇ１８６６ (ＲｐｉＱＩ３１９￣１)

和 ｂｎｌｇ１７１６(ＲｐｉＱＩ３１９￣２)的标记检测结果与田间

表 型 符 合 度 较 高ꎬ 分 别 为 ７６ ７９％ 、 ７８ ９５％ 、
９１ ６７％ 、７３ ３３％ ꎬ具有上述特异扩增多态性的材

料平均发病率分别为 ２２ ０６％ 、１９ ０１％ 、１０ ６５％
和 １９ ６３％ ꎬ可作为抗茎腐病分子检测的有效

标记ꎮ
通过比较肿囊腐霉茎腐病抗性 ＱＴＬ(ＲｐｉＱＩ３１９￣

１、ＲｐｉＱＩ３１９￣２ ) 和镰孢茎腐病抗性 ＱＴＬ ( ｑＲｆｇ１、
ｑＲｆｇ２)的分子标记检测与田间抗性符合度ꎬ可以看

出镰孢茎腐病抗性 ＱＴＬ(ｑＲｆｇ１、ｑＲｆｇ２)对腐霉菌引

起的茎腐病也有一定的抗性ꎮ 与同一 ＱＴＬ 连锁的

分子标记获得的检测效率也存在较大差异ꎮ 与

ＲｐｉＱＩ３１９￣１ 连锁分子标记 ｂｎｌｇ１８６６ 检测出的 １２ 个

阳性自交系平均发病为 １０ ６５％ ꎬ其中 １１ 个发病率

低于 ３０％ ꎬ检测结果符合度为 ９１ ６７％ ꎬ高于另 ２ 个

连锁标记 ｂｎｌｇ１２０３、ＳＳＲＺ４７ 的检测符合度ꎬ可作为

该基因的有效标记ꎮ
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表 ５　 阳性自交系在不同发病率区间的分布情况

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｔｅｒｖａｌ ｏｆ ｉｎｃｉｄｅｎｃｅ

ＱＴＬ
标记

Ｍａｒｋｅｒ
阳性株数

Ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ

发病率区间 Ｉｎｔｅｒｖａｌ ｏｆ ｉｎｃｉｄｅｎｃｅ

０
０ １％ ~
２０ ０％

２０ １％ ~
４０ ０％

４０ １％ ~
６０ ０％

６０ １％ ~
８０ ０％

８０ １％ ~
１００％

符合度(％ )
Ｃｏｎｆｏｒｍｉｔｙ

ｑＲｆｇ１ ＳＴＳ０１ ５６ ２２ ２１ １ ３ ３ ６ ７６ ７９

ＳＴＳ３７８ ６３ １９ ２０ ７ ５ ６ ６ ６９ ８４

ＳＴＳ４１４ １４２ ４９ ３９ １８ １１ １２ １３ ６８ ３１

ｑＲｆｇ２ ＳＴＳＺ４７９ ３８ １５ １４ ２ ３ １ ３ ７８ ９５

ＳＴＳＺ５１４ １４９ ５１ ３９ １９ １３ １２ １５ ６７ ７９

ＲｐｉＱＩ３１９￣１ ｂｎｌｇ１８６６ １２ ６ ５ ０ ０ １ ０ ９１ ６７

ｂｎｌｇ１２０３ １０６ ４０ ３０ １０ ９ ９ ８ ７２ ６４

ＳＳＲＺ４７ １２２ ４６ ２７ １８ ９ １０ １２ ６７ ２１

ＲｐｉＱＩ３１９￣２ ｂｎｌｇ１７１６ １５ ５ ５ ３ ０ ２ ０ ７３ ３３

ｕｍｃ２０６９ ９０ ２６ ２７ １３ ５ ９ １０ ６６ ６７

３　 讨论

３ １　 茎腐病的抗性鉴定

田间条件下ꎬ茎腐病的发病程度除了受遗传因

素影响外ꎬ还与不同地域间和年际间的环境条件变

化有关[２１￣２３]ꎮ 在玉米生长后期遇上雨后放晴的高

温、高湿天气容易诱发茎腐病ꎬ若发病条件不利则可

能发病轻或不发病ꎬ这是导致不同玉米种质对茎腐

病的抗病性在年度间存在显著差异的主要原因[２４]ꎮ
其次ꎬ土壤中致病菌数量、土壤肥力等也会影响发病

程度ꎬ肥水条件充足、玉米植株生长健壮ꎬ则不利于

发病ꎮ 本研究中ꎬ春播材料在连续 ３ 年接种肿囊腐

霉的病圃中进行鉴定ꎬ地力中等偏下、前期控制水

肥ꎬ利于热带或亚热带晚熟材料的发病ꎮ 夏播材料

在玉米生长后期遇上雨后高温ꎬ田间茎腐病发生严

重ꎬ调查结果能够充分反映自交系的茎腐病抗性

水平ꎮ
玉米材料的茎腐病抗性水平(特别是中间型)

鉴定还受各种主客观因素影响ꎬ导致同一材料在不

同地点、不同年份乃至不同研究者之间存在较大差

异ꎮ 本研究中 昌 ７￣２ 的 肿 囊 腐 霉 茎 腐 发 病 率

２６ ３％ ꎬ按照王晓鸣等[５] 划分的抗病性等级ꎬ与李

辉等[２５]的鉴定结果较为一致ꎬ他们报道昌 ７￣２ 的镰

孢茎腐病为中抗水平ꎬ即发病率介于 １０％ ~ ３０％ ꎬ
而宋燕春等[２６] 鉴定结果为昌 ７￣２ 的肿囊腐霉茎腐

病为高抗水平ꎬ即发病率低于 ５％ ꎮ 此外ꎬ同一名称

的材料经过不同研究人员扩繁ꎬ材料自身的性状也

可能有所差异ꎮ
田间鉴定中发现茎腐病的发病程度与植株的生

长发育状态有关ꎬ抗病材料大多表现晚熟ꎮ 含有

ｑＲｆｇ１、ｑＲｆｇ２ 位点的自交系 Ｙ１１４５ 在夏播条件下较

郑 ５８ 晚熟 ５ ~ ６ ｄꎬ一些来自国外和西南区的热带和

亚热带材料ꎬ如 ＣＭＬ２８、ＣＭＬ３３ 等ꎬ即使在田间春播

的条件下仍表现晚熟、植株高大ꎬ在 １０ 月初其他材

料收获时ꎬ这些材料正处于灌浆期ꎬ可能因植株生长

活力旺盛而表现出较好的抗病性ꎮ
３ ２　 抗茎腐病基因分子标记的实用性

玉米对茎腐病的抗性是受多个基因位点控制的

数量性状ꎬ以加性效应为主ꎻ因而抗性较高的材料往

往聚合更多抗性基因等位变异ꎬ对不同致病菌的抗

病性变幅不大ꎮ 该结果与王富荣等[２７] 报道相符ꎬ他
们采用自然发病和土壤接种的方法对 １５５０ 份玉米

品种茎腐病抗性进行鉴定ꎬ研究表明人工接种鉴定

与田间自然发病鉴定结果差异不大ꎬ且不同抗性品

种用腐霉菌和镰刀菌单独或混合接种ꎬ抗性反应基

本一致ꎮ 本研究分子标记检测的结果也表明镰孢茎

腐病抗性 ＱＴＬ(ｑＲｆｇ１、ｑＲｆｇ２)对腐霉菌引起的茎腐

病也有一定的抗性ꎮ 因而ꎬ本研究所筛选出的分子

标记 ＳＴＳ０１ ( ｑＲｆｇ１ )、 ＳＴＳＺ４７９ ( ｑＲｆｇ２ )、 ｂｎｌｇ１８６６
(ＲｐｉＱＩ３１９￣１)和 ｂｎｌｇ１７１６(ＲｐｉＱＩ３１９￣２)可用于玉米

抗茎腐病 ＱＴＬ 聚合的分子标记辅助选择育种ꎮ 本

研究中一些高抗茎腐病的自交系(如 Ｆ１９、ＳＷ１１３)

１６７



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １８ 卷

中未检测到任何抗性位点ꎬ这些材料是否存在新的

抗性位点有待进一步研究ꎮ
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