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稻瘿蚊(Ｏｒｓｅｏｌｉａ ｏｒｙｚａｅ Ｗｏｏｄ￣Ｍａｓｏｎ)是亚洲和

非洲稻区主要害虫之一ꎮ 在我国近年逐年加重ꎬ主
要表现为广东、广西、福建、湖南偏重发生ꎬ湖北江汉

平原中等发生ꎬ其他部分稻区轻发生[１]ꎮ 稻瘿蚊为

钻蛀性害虫ꎬ化学药剂防治并不理想ꎬ最经济、有效

的方法是选育和种植抗虫品种ꎬ而发掘抗性资源对

于水稻抗性育种至关重要ꎮ 在水稻品种资源抗稻瘿

蚊鉴定、评价和利用方面ꎬ不少学者已做了大量的工
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作ꎬ从中找到一些抗性很好的品种和材料ꎮ ２０ 世纪

８０ 年代初ꎬ谭玉娟等[２] 从 ６９４３ 份材料中筛选出羊

山占、大秋其等ꎬ并从中进一步鉴定发现了中国第 １
个抗稻瘿蚊基因 Ｇｍ６[３]ꎬ相继培育出抗蚊 １ 号、抗
蚊青占、抗蚊 １８ 号、双抗明占等多个品种[４￣６]ꎮ 目

前研究显示ꎬ中国至少有 ４ 种稻瘿蚊生物型[７]ꎬ即中

国生物型Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ、Ⅳꎻ印度已发现了 ６ 种稻瘿蚊生物

型[８]ꎬ分别为印度生物型Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ、Ⅴ、Ⅵꎻ在目前已

鉴定报道的抗稻瘿蚊基因 Ｇｍ１、Ｇｍ２、 ｇｍ３、Ｇｍ４、
Ｇｍ５、Ｇｍ６、Ｇｍ７、Ｇｍ８、Ｇｍ９、Ｇｍ１０、Ｇｍ１１( ｔ)中[９]ꎬ我
国仅鉴定发现抗性基因 Ｇｍ６ꎬ且仅 Ｇｍ６ 抗所有中国

４ 种稻瘿蚊生物型ꎬ因此在我国抗稻瘿蚊育种与生

产中急需新的抗源引入ꎮ 广西稻种资源数量多、类
型丰富ꎬ是我国稻种资源最丰富的省区之一ꎮ 前期

我们对 １３０００ 多份稻种资源进行了抗稻瘿蚊鉴定ꎬ
从中筛选出一批抗性材料ꎬ在此基础上ꎬ本文对其中

可抗中国 ４ 种稻瘿蚊生物型高抗材料 ＧＭＸ￣００１￣２
进行稻瘿蚊生物型Ⅱ、生物型Ⅳ的抗性鉴定和遗传分

析ꎬ旨在明确 ＧＭＸ￣００１￣２ 的抗稻瘿蚊遗传背景ꎬ为
育种利用提供资源及理论支持ꎮ

１　 材料与方法

１􀆰 １　 试验材料

１􀆰 １􀆰 １　 植物材料　 抗稻瘿蚊 ４ 种中国生物型的抗

性品种 ＧＸＭ￣００１￣２ꎮ 抗性对照种为多抗 １ 号ꎬ高感

稻瘿蚊的对照品种为 ＴＮ１ꎮ 采用国际上公认的

Ｗ１２３６(含 Ｇｍ１)、ＩＥＴ２９１１ (含 Ｇｍ２)、ＢＧ４０４￣１ (含
ｇｍ３)、ＯＢ６７７(含 Ｇｍ４)、ＡＲＣ５９８４(含 Ｇｍ５)、多抗 １
号(含 Ｇｍ６)稻瘿蚊鉴定品种进行基因等位性分析ꎬ
其中多抗 １ 号来自广西农业科学院ꎬ其余 ５ 个品种

均来自于国际水稻所ꎮ
１􀆰 １􀆰 ２　 供试虫源　 在广西融安、南宁周边地区稻瘿

蚊发生危害时期ꎬ采回刚出现的乙型标葱ꎬ室内繁殖

分型后用感虫品种 ＴＮ１ 饲养备用ꎮ 鉴定时采用稻

瘿蚊生物型中国Ⅱ型和中国Ⅳ型ꎮ
１􀆰 ２　 试验方法

１􀆰 ２􀆰 １　 遗传群体构建　 以抗源材料 ＧＸＭ￣００１￣２ 作

父本分别与 Ｗ１２３６(Ｇｍ１)、ＩＥＴ２９１１(Ｇｍ２)、ＢＧ４０４￣
１(ｇｍ３)、ＯＢ６７７(Ｇｍ４)、ＡＲＣ５９８４(Ｇｍ５)、多抗 １ 号

(Ｇｍ６)和 ＴＮ１ 进行杂交获得 Ｆ１ꎬ以原母本作父本与

对应 Ｆ１ 回交得 ＢＣ１Ｆ１ꎻ Ｆ１ 自交获得 Ｆ２ꎮ 试验于

２０１０￣２０１２ 年下半年于广西农业科学院水稻研究所

对配组母本采用温汤杀雄法配制杂交种子ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ２　 抗性鉴定　 参考国际稻瘿蚊苗期群体鉴定

法进行[１０]ꎬ将鉴别品种播于搪瓷育苗盆内ꎬ每盆播

１２ 行ꎬ每行 ２０ ~ ２５ 苗ꎬ以多抗 １ 号为抗性对照ꎬＴＮ１
为感性对照ꎮ 在秧苗 ２ ~ ３ 叶期ꎬ将育苗盆移至盛水

的水泥池中ꎬ盖上网罩ꎬ按每 １５ ~ ２０ 苗接入经交配

过的雌蚊 １ 头计ꎬ在成虫产卵期和幼虫孵化期用湿

布加盖保湿ꎮ 接蚊后 １８ ~ ２５ ｄꎬ即乙型标葱出现后ꎬ
调查各鉴别材料的抗感株数ꎬ其中ꎬ稻株心叶抽不

出、叶鞘畸形膨大呈大肚秧或叶鞘伸长成管状￣标葱

为感虫株ꎬ稻株心叶正常生长为抗虫株[１１]ꎻ品种的

评级按国际使用的稻瘿蚊抗性分级标准进行评价:
无损害为 ０ 级(高抗ꎬＨＲ)ꎻ标葱率少于 １％ 为 １ 级

(高抗ꎬＨＲ)ꎻ１％ ~５％为 ３ 级(抗ꎬＲ)ꎻ６％ ~１５％为 ５
级(中抗ꎬＭＲ)ꎻ１６％ ~５０％为 ７ 级(感ꎬＳ)ꎻ大于 ５０％
为９ 级(高感ꎬＨＳ)ꎬ以感蚊对照 ＴＮ１ 标葱率达６０％以

上为试验有效ꎮ ３ 次重复ꎮ 亲本、Ｆ１、ＢＣ１Ｆ１和 Ｆ２分别

采用稻瘿蚊生物型中国Ⅱ型和中国Ⅳ型稻瘿蚊进行鉴

定ꎬ抗性鉴定于 ２０１１￣２０１３ 年 ６￣９ 月完成ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ３　 数据分析 　 采用 Ｅｘｃｅｌ ２００７ 软件和卡方测

验法(适合度检验法)对数据进行分析ꎮ

２　 结果与分析

２􀆰 １　 抗源 ＧＸＭ￣００１￣２ 的抗稻瘿蚊鉴定

采用稻瘿蚊生物型中国Ⅱ型和中国Ⅳ型分别对

不同水稻供试品种进行抗性鉴定ꎬ结果表明(表 １):
对于稻瘿蚊中国Ⅱ型ꎬ除 Ｗ１２３６、ＴＮ１ 表现为高感虫

外ꎬＩＥＴ２９１１、ＢＧ４０４￣１、ＯＢ６７７ 表现为抗虫ꎬＡＲＣ５９８４、
多抗 １ 号和 ＧＸＭ￣００１￣２ 表现为高抗ꎮ 对于稻瘿蚊

生物型中国Ⅳ型ꎬＷ１２３６、ＩＥＴ２９１１、ＢＧ４０４￣１、ＯＢ６７７
都表现为感虫ꎬＡＲＣ５９８４、多抗 １ 号和 ＧＸＭ￣００１￣２
表现为抗稻瘿蚊ꎮ 此结果说明ꎬＧＸＭ￣００１￣２ 高抗稻

瘿蚊中国Ⅱ型ꎬ抗稻瘿蚊中国Ⅳ型ꎮ
２􀆰 ２　 抗源 ＧＸＭ￣００１￣２ 对稻瘿蚊中国Ⅱ型的抗性

遗传分析

采用稻瘿蚊生物型中国Ⅱ型对抗源 ＧＸＭ￣００１￣
２ 杂交组合的 Ｆ１、Ｆ２及 ＢＣ１Ｆ１进行抗性遗传分析(表
２)ꎮ 结果表明: ＴＮ１ / ＧＸＭ￣００１￣２ 和 Ｗ１２３６ / ＧＸＭ￣
００１￣２ 两个组合的 Ｆ１均表现为抗虫ꎬＦ２群体抗感虫

植株分离比例都是 ３ ∶ １ꎬ用 ＴＮ１、Ｗ１２３６ 作父本ꎬ对
应 Ｆ１植株作母本回交的 ＢＣ１Ｆ１的抗感虫分离比例

为 １∶ １ꎬ由于 ＴＮ１、Ｗ１２３６ 对稻瘿蚊中国Ⅱ型都表

现为感虫ꎬ此结果说明 ＧＸＭ￣００１￣２ 对稻瘿蚊中国

Ⅱ型的抗性由 １ 对显性基因控制ꎬ且与 Ｗ１２３６
(Ｇｍ１)中的抗性基因不同ꎮ 组合 ＢＧ４０４￣１ / ＧＸＭ￣
００１￣２ 的 Ｆ１表现为抗虫ꎬＦ２抗感虫植株分离比例为

７５
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表 １　 不同水稻品种对稻瘿蚊中国Ⅱ型和中国Ⅳ型的抗性

Ｔａｂｌｅ １　 Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｔｏ ＧＭ Ｃｈｉｎａ ｔｙｐｅⅡ ａｎｄ Ⅳ

水稻品种

Ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｙ
抗性基因

Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ

中国Ⅱ型

Ｃｈｉｎａ ｔｙｐｅⅡ
中国Ⅳ型

Ｃｈｉｎａ ｔｙｐｅⅣ

标葱率(％ )
Ｒａｔｅ ｏｆ ｓｉｌｖｅｒ ｓｈｏｏｔ

抗性

Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
标葱率(％ )

Ｒａｔｅ ｏｆ ｓｉｌｖｅｒ ｓｈｏｏｔ
抗性

Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

ＧＸＭ￣００１￣２ 未知 ０ ＨＲ １􀆰 ４７ Ｒ

ＴＮ１ 无 ８７􀆰 ６９ ＨＳ ９７􀆰 ０１ ＨＳ

Ｗ１２３６ Ｇｍ１ ２２􀆰 ４５ Ｓ ２５ Ｓ

ＩＥＴ２９１１ Ｇｍ２ ７􀆰 ２７ Ｒ ２２􀆰 ２２ Ｓ

ＢＧ４０４￣１ ｇｍ３ ７􀆰 ４１ Ｒ ３０􀆰 ６１ Ｓ

ＯＢ６７７ Ｇｍ４ ６􀆰 ２５ Ｒ ２２􀆰 ４１ Ｓ

ＡＲＣ ５９８４ Ｇｍ５ ０ ＨＲ ３􀆰 ２８ Ｒ

多抗 １ 号 Ｇｍ６ ０ ＨＲ １􀆰 ８５ Ｒ

表 ２　 抗源 ＧＸＭ￣００１￣２ 对稻瘿蚊中国Ⅱ型的抗性遗传分析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ＧＸＭ￣００１￣２ ｔｏ ＧＭ Ｃｈｉｎａ ｔｙｐｅⅡ

杂交组合

Ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ

抗性反应 Ｒｅａｃｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

Ｐ１ Ｐ２

Ｆ１ Ｆ２

抗

Ｒ
感

Ｓ
抗

Ｒ
感

Ｓ

Ｆ２期望比值

Ｅｘｐｅｃｔｅｄ
ｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎ
ｒａｔｉｏ ｏｆ Ｆ２

χ２

ＢＣ１Ｆ１

抗

Ｒ
感

Ｓ

ＢＣ１Ｆ１期望比例

Ｅｘｐｅｃｔｅｄ
ｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎ

ｒａｔｉｏ ｏｆ ＢＣ１Ｆ１

χ２

ＴＮ１ / ＧＸＭ￣００１￣２ ＨＳ ＨＲ ８１ ０ ５３１ １５３ ３∶ １ ２􀆰 ５３ ４３ ５１ １∶ １ ０􀆰 ６８

Ｗ１２３６ / ＧＸＭ￣００１￣２ Ｓ ＨＲ ４４ ０ ４８１ １４２ ３∶ １ １􀆰 ６２ ４５ ４０ １∶ １ ０􀆰 ２９

ＩＥＴ２９１１ / ＧＸＭ￣００１￣２ Ｒ ＨＲ ４７ ０ ５７９ ３４ １５∶ １ ０􀆰 ５２ ７９ ０ １∶ ０ －

ＢＧ４０４￣１ / ＧＸＭ￣００１￣２ Ｒ ＨＲ ５４ ０ ４１１ ８１ １３∶ ３ １􀆰 ６９ ４３ ３９ １∶ １ ０􀆰 ２１

ＯＢ６７７ / ＧＸＭ￣００１￣２ Ｒ ＨＲ ４８ ０ ５４９ ３０ １５∶ １ １􀆰 １３ ８７ ０ １∶ ０ －

ＡＲＣ５９８４/ ＧＸＭ￣００１￣２ ＨＲ ＨＲ ５１ ０ ５２６ ２９ １５∶ １ ０􀆰 ９９ ８２ ０ １∶ ０ －

多抗１ 号 / ＧＸＭ￣００１￣２ ＨＲ ＨＲ ５９ ０ ５５３ ２８ １５∶ １ ２􀆰 ０３ ８４ ０ １∶ ０ －

χ２
０􀆰 ０５ ＝ ３􀆰 ８４

１３∶ ３ꎬ故 ＧＸＭ￣００１￣２ 中对稻瘿蚊中国Ⅱ型的抗性基

因与 ＢＧ４０４￣１ ( ｇｍ３ ) 的抗性基因不等位ꎮ 组合

ＩＥＴ２９１１ / ＧＸＭ￣００１￣２、ＯＢ６７７ / ＧＸＭ￣００１￣２、ＡＲＣ５９８４ /
ＧＸＭ￣００１￣２ 和多抗 １ 号 / ＧＸＭ￣００１￣２ 的 Ｆ１、ＢＣ１Ｆ１均

表现为抗虫ꎬＦ２群体抗感虫分离比例约为 １５ ∶ １ꎬ说
明 ＧＸＭ￣００１￣２ 中对稻瘿蚊中国Ⅱ型的抗性基因与

ＩＥＴ２９１１(Ｇｍ２)、ＯＢ６７７(Ｇｍ４)、ＡＲＣ５９８４(Ｇｍ５)、多
抗 １ 号(Ｇｍ６)中的抗性基因不等位ꎮ
２􀆰 ３　 抗源 ＧＸＭ￣００１￣２ 对稻瘿蚊中国Ⅳ型的抗性

遗传分析

采用稻瘿蚊生物型中国Ⅳ型对抗源 ＧＸＭ￣００１￣
２ 杂交组合的 Ｆ１、Ｆ２、及 ＢＣ１ Ｆ１ 进行抗性遗传分析

(表 ３)ꎮ 结果表明:对于稻瘿蚊中国Ⅳ型ꎬ组合

ＴＮ１ / ＧＸＭ￣００１￣２、 Ｗ１２３６ / ＧＸＭ￣００１￣２、 ＩＥＴ２９１１ /

ＧＸＭ￣００１￣２、 ＢＧ４０４￣１ / ＧＸＭ￣００１￣２ 和 ＯＢ６７７ /
ＧＸＭ￣００１￣２ 的 Ｆ１均表现为抗虫ꎬＦ２植株抗感虫分

离比约为 ３ ∶ １ꎬＢＣ１ Ｆ１ 代植株抗感虫分离比约为

１∶ １ꎬ由于 ＴＮ１、Ｗ１２３６、ＩＥＴ２９１１、ＢＧ４０４￣１ 和 ＯＢ６７７
对稻瘿蚊中国Ⅳ型均表现为感虫ꎬ故说明抗源

ＧＸＭ￣００１￣２ 对稻瘿蚊生物型中国Ⅳ型的抗性由 １
对显性基因控制ꎬ且与品种 Ｗ１２３６(Ｇｍ１)、ＩＥＴ２９１１
(Ｇｍ２)、ＢＧ４０４￣１( ｇｍ３)和 ＯＢ６７７(Ｇｍ４)中的抗性

基因 不 同ꎮ ＡＲＣ５９８４ / ＧＸＭ￣００１￣２ 和 多 抗 １ 号 /
ＧＸＭ￣００１￣２ 两个组合的 Ｆ１及 ＢＣ１Ｆ１均表现为抗虫ꎬ
Ｆ２抗感虫分离比例为 １５∶ １ꎬ说明 ＧＸＭ￣００１￣２ 中对稻

瘿蚊中国Ⅳ型的抗性基因与品种 ＡＲＣ５９８４(Ｇｍ５)
和多抗 １ 号(Ｇｍ６)中的抗性基因不等位ꎮ

８５
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表 ３　 抗源 ＧＸＭ￣００１￣２ 对稻瘿蚊中国Ⅳ型的抗性遗传分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ＧＸＭ￣００１￣２ ｔｏ ＧＭ Ｃｈｉｎａ ｔｙｐｅ Ⅳ

杂交组合

Ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ

抗性反应 Ｒｅａｃｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

Ｐ１ Ｐ２

Ｆ１ Ｆ２

抗

Ｒ
感

Ｓ
抗

Ｒ
感

Ｓ

Ｆ２期望比值

Ｅｘｐｅｃｔｅｄ
ｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎ
ｒａｔｉｏ ｏｆ Ｆ２

χ２

ＢＣ１Ｆ１

抗

Ｒ
感

Ｓ

ＢＣ１Ｆ１期望比例

Ｅｘｐｅｃｔｅｄ
ｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎ

ｒａｔｉｏ ｏｆ ＢＣ１Ｆ１

χ２

ＴＮ１ / ＧＸＭ￣００１￣２ ＨＳ ＨＲ ６９ ０ ６７８ ２０７ ３∶ １ １􀆰 ２２ ４６ ５７ １∶ １ １􀆰 １７

Ｗ１２３６ / ＧＸＭ￣００１￣２ Ｓ ＨＲ ５１ ０ ４６１ １３３ ３∶ １ ２􀆰 １６ ４５ ３９ １∶ １ ０􀆰 ４３

ＩＥＴ２９１１ / ＧＸＭ￣００１￣２ Ｓ ＨＲ ６１ ０ ５２１ １５９ ３∶ １ ０􀆰 ９５ ４２ ４７ １∶ １ ０􀆰 ２８

ＢＧ４０４￣１/ ＧＸＭ￣００１￣２ Ｓ ＨＲ ４９ ０ ４９２ １４７ ３∶ １ １􀆰 ３６ ４４ ４１ １∶ １ ０􀆰 １１

ＯＢ６７７ / ＧＸＭ￣００１￣２ Ｓ ＨＲ ４３ ０ ４７２ １３９ ３∶ １ １􀆰 ６５ ４６ ３８ １∶ １ ０􀆰 ７６

ＡＲＣ５９８４/ ＧＸＭ￣００１￣２ ＨＲ ＨＲ ４７ ０ ５８９ ３５ １５∶ １ ０􀆰 ４４ ８４ １ １∶ ０ －

多抗１号/ ＧＸＭ￣００１￣２ ＨＲ ＨＲ ６３ ０ ６１２ ３２ １５∶ １ １􀆰 ８ ８１ ０ １∶ ０ －

χ２
０􀆰 ０５ ＝ ３􀆰 ８４

３　 讨论

通过对 ＧＸＭ￣００１￣２ 与 Ｗ１２３６(Ｇｍ１)、ＩＥＴ２９１１
(Ｇｍ２)、 ＢＧ４０４￣１ ( ｇｍ３)、 ＯＢ６７７ ( Ｇｍ４ )、 ＡＲＣ５９８４
(Ｇｍ５)、多抗 １ 号(Ｇｍ６)和 ＴＮ１ 杂交组合后代及亲

本的抗稻瘿蚊鉴定分析ꎬ结果表明ꎬＧＸＭ￣００１￣２ 中

对稻瘿蚊生物型中国Ⅱ型和中国Ⅳ型的抗性是由 １
对显性基因控制ꎬ且与已报道的抗性基因 Ｇｍ１、
Ｇｍ２、ｇｍ３、Ｇｍ４、Ｇｍ５ 和 Ｇｍ６ 不等位ꎮ

目前在国际上已鉴定报道的 １１ 个抗稻瘿蚊基

因中ꎬＧｍ１ 基因抗中国生物型Ⅰ、Ⅲꎬ抗印度生物型

Ⅰ、Ⅲ、Ⅴ、ⅥꎻＧｍ２ 基因抗中国生物型Ⅰ、Ⅱꎬ抗印

度生物型Ⅰ、Ⅱ、Ⅴꎻｇｍ３ 基因抗印度生物型Ⅰ、Ⅳꎻ
Ｇｍ４ 基因抗印度生物型Ⅰ、Ⅱ、ⅣꎻＧｍ５ 基因抗中国

生物型Ⅰꎬ抗印度生物型Ⅰ、Ⅴꎬ抗韩国生物型ꎻＧｍ６
基因抗中国生物型Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ、ⅣꎻＧｍ７ 基因抗印度

生物型Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ、ⅣꎻＧｍ８ 基因抗印度生物型Ⅰꎻ
Ｇｍ９ 基因未有抗中国生物型的报道ꎻＧｍ１０ 基因抗

中国生物型Ⅰ、Ⅱꎻ抗印度生物型Ⅰ、ⅡꎻＧｍ１１( ｔ)基
因抗印度生物型Ⅰ、Ⅲ、Ⅳ[３ꎬ９ꎬ１２￣１８]ꎮ 这些抗性基因

中对稻瘿蚊中国生物Ⅱ型有抗性的有 Ｇｍ２、ｇｍ３、
Ｇｍ４、Ｇｍ５、Ｇｍ６ 和 Ｇｍ１０ꎬ对稻瘿蚊中国生物型Ⅳ型

有抗性的仅有 Ｇｍ５ 和 Ｇｍ６ꎬ本研究表明ꎬＧＭＸ￣００１￣２
中的抗稻瘿蚊基因与抗性基因 Ｇｍ１、Ｇｍ２、 ｇｍ３、
Ｇｍ４、Ｇｍ５ 和 Ｇｍ６ 不等位ꎮ 其余抗性基因仅 Ｇｍ１０
抗稻瘿蚊中国Ⅱ型ꎬ而对于稻瘿蚊中国Ⅳ型未有报

道ꎬ即抗性基因 Ｇｍ１０ 不抗瘿蚊中国Ⅳ型ꎬ抗性基因

Ｇｍ７、Ｇｍ８、Ｇｍ９、Ｇｍ１１( ｔ)既不抗中国Ⅱ型ꎬ也不抗

中国Ⅳ型ꎮ 而 ＧＸＭ￣００１￣２ 对稻瘿蚊中国Ⅱ型和中

国Ⅳ型都表现为抗ꎮ Ｎ􀆰 Ｒａｗａｔ 等[１９] 研究发现ꎬ水稻

病程相关基因 ＲｓＯｓＰＲ１０α 在过敏反应引起对稻瘿

蚊的抗性中发挥重要作用ꎬ说明水稻与稻瘿蚊的互

作关系与水稻￣病原互作更相似ꎬ而不是水稻与昆虫

互作ꎮ 根据 “基因对基因” 学说ꎬ推测抗源 ＧＭＸ￣
００１￣２ 中的抗性基因与抗性基因 Ｇｍ７、Ｇｍ８、Ｇｍ９、
Ｇｍ１０、Ｇｍ１１( ｔ)也不同ꎬ可能是 １ 对新的抗稻瘿蚊

基因ꎮ
卢家仕等[２０] 对收集于海南的品种 ９１￣１Ａ②进

行抗稻瘿蚊评价及遗传分析ꎬ结果表明 ９１￣１Ａ②抗

稻瘿蚊中国Ⅱ型和中国Ⅳ型ꎬ且对稻瘿蚊中国Ⅳ型

的抗性基因由 ２ 对互作的显性基因控制ꎮ 而收集于

广西的 ＧＸＭ￣００１￣２ 对稻瘿蚊中国Ⅱ型和中国Ⅳ型

由 １ 对显性基因控制ꎬ至于 ＧＸＭ￣００１￣２ 与 ９１￣１Ａ②
中的抗稻瘿蚊基因的关系ꎬ需进一步验证ꎮ

稻瘿蚊是危害水稻的主要害虫之一ꎬ它对水稻

生产ꎬ特别是杂交稻生产构成了严重的威胁ꎬ而我国

的稻种资源丰富ꎬ但抗源匮乏ꎮ 谭玉娟等[２] 鉴定了

６７５０ 份我国收集的水稻资源ꎬ其中抗稻瘿蚊 １ ~ ５
级的占 １􀆰 ６３％ ꎮ 本单位与广西农科院植保所、广西

大学合作[２１￣２２] 从 １３０００ 多份品种资源中筛选出抗

性品种 ３０ 余份ꎬ占参试品种的 ０􀆰 ２３％ ꎬ其中多数为

广西农家品种ꎬ普通野生稻仅有 ９ 份ꎮ 总的来讲我

国抗性资源相当匮乏ꎬ而这些抗源在生产上发挥作

用的更加稀少ꎬ目前仅来源于海南地方种大秋其中

的抗性基因 Ｇｍ６ 利用较多ꎬ且近年来通过分子标记

辅助选择手段ꎬ高效的选育了多个品种[５ꎬ２３]ꎮ 前期

我们通过常规育种手段将抗性多基因聚合ꎬ提高了

９５
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整体抗性水平ꎬ并得到了 ２ 个免疫级株系[２４￣２５]ꎮ
稻瘿蚊不同生物型对不同抗性品种的致害力不

同ꎬ目前在亚洲至少发现有 １１ 种稻瘿蚊生物型ꎻ在
我国至少有 ４ 种生物型[７ꎬ２６]ꎬ即中国生物型Ⅰ、Ⅱ、
Ⅲ、Ⅳꎬ广西仅有 ２ 种生物型中国生物型Ⅱ、Ⅳ[２７]ꎬ
研究表明中国Ⅳ型对鉴别品种致害性特别强[７]ꎮ
本研究抗源 ＧＸＭ￣００１￣２ 高抗我国 ４ 种稻瘿蚊生物

型ꎬ且对中国Ⅱ型和中国Ⅳ型的抗性由 １ 对显性主

效基因控制ꎬ这较有利于将抗性基因转入高产优质

水稻品种ꎬ改良主栽水稻抗性ꎮ 另外ꎬ还可以把该抗

源中的抗稻瘿蚊基因与其他非等位基因聚合累加ꎬ
以便更好的控制稻瘿蚊不同生物型的危害ꎬ建议作

为抗源在育种中利用ꎮ

参考文献
[１] 　 隆轲ꎬ张红燕ꎬ谢无瑰ꎬ等 􀆰 基于 ＲＥＭＣＣ￣ＢＰＮＮ 的稻瘿蚊发

生量预测研究[Ｊ]􀆰 中国农学通报ꎬ２０１４ꎬ２０(１３):２８９￣２９３
[２] 　 谭玉娟ꎬ潘英ꎬ莫禹诗ꎬ等 􀆰 抗稻瘿蚊水稻品种的筛选鉴定

[Ｊ]􀆰 广东农业科学ꎬ１９８２ꎬ６(１３):３２￣３３ꎬ１４
[３] 　 谭玉娟ꎬ张扬ꎬ黄炳超ꎬ等 􀆰 抗稻瘿蚊品种多抗 １ 的抗性遗传

分析及抗性基因定位 [ Ｊ] 􀆰 植物保护学报ꎬ１９９６ꎬ２３ (４ ):
３１５￣３２０

[４] 　 潘英ꎬ谭玉娟ꎬ张扬ꎬ等 􀆰 抗稻瘿蚊新品种(抗蚊 １ 号、抗蚊 ２
号)选育成功[Ｊ]􀆰 中国农业科学ꎬ１９９２ꎬ２５(６):８７￣８８

[５] 　 黄炳超ꎬ张扬ꎬ肖汉祥 􀆰 我国抗稻瘿蚊育种研究的新进展[Ｊ]􀆰
作物研究ꎬ２００４(４):２０１￣２０３ꎬ２０７

[６] 　 黄显波ꎬ邓则勤ꎬ郑家团ꎬ等 􀆰 稻瘿蚊和稻瘟病恢复系双抗明
占的选育及抗性分析[Ｊ]􀆰 福建农业学报ꎬ２００７ꎬ２２(１):１￣４

[７] 　 黎国涛ꎬ谭玉娟ꎬ潘英 􀆰 稻瘿蚊生物型的研究[ Ｊ]􀆰 植物保护
学报ꎬ１９８３ꎬ１０(３):１４７￣１５２

[８] 　 Ｋａｌｏｄｅ Ｍ ＢꎬＢｅｎｔｕｒ􀆰 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ Ｉｎｄｉａ ｂｉｏｔｙｐｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｒｉｃｅ
ｇａｌｌ ｍｉｄｇｅ􀆰 Ｏｒｓｅｏｌｉａ ｏｒｙｚａｅ Ｗｏｏｄ￣Ｍａｓｏｎ ( Ｄｉｐｔｅｒａ: ｃｅｃｉｄｏｍｙｉ￣
ｉｄａｅ)[Ｊ]􀆰 Ｉｎｓｅｃｔ Ｓｃｉ Ａｐｐｌꎬ１９８９ꎬ１０(２):２１９￣２２４

[９] 　 郭辉ꎬ冯锐ꎬ秦学毅ꎬ等 􀆰 水稻抗稻瘿蚊基因的研究与利用现
状[Ｊ]􀆰 杂交水稻ꎬ２０１０ꎬ２５(１):４￣８ꎬ１５

[１０]　 韦素美ꎬ黄凤宽ꎬ罗善昱ꎬ等 􀆰 广西水稻新品种(系)及稻种资
源对稻瘿蚊的抗性分析[ Ｊ] 􀆰 广西农业科学ꎬ２００３ꎬ３４(３):
４７￣４８

[１１] 　 吴碧球ꎬ黄凤宽ꎬ黄所生ꎬ等 􀆰 水稻品种 ＡＲＣ５８３３ 对稻瘿蚊的
抗性评价及其遗传分析[ Ｊ] 􀆰 西南农业学报ꎬ２０１４ꎬ２７(４):
１４８３￣１４８７

[１２] 　 Ｂｉｒａｄａｒ Ｓ ＫꎬＳｕｎｄａｒａｍ Ｒ ＭꎬＴｈｉｒｕｍｕｒｕｇａｎ Ｔꎬｅｔ ａｌ􀆰 Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｏｆ ｆｌａｎｋｉｎｇ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ｆｏｒ ａ ｍａｊｏｒ ｒｉｃｅ ｇａｌｌ ｍｉｄｇｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
ｇｅｎｅ Ｇｍ１ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｖａｌｉｄａｔｉｏｎ[ Ｊ]􀆰 Ｔｈｅｏｒ Ａｐｐｌ Ｇｅｎｅｔꎬ２００４ꎬ１０９
(７): １４６８￣１４７３

[１３] 　 Ｍｏｈａｎ ＭꎬＮａｉｒ ＳꎬＢｅｎｔｕｒ Ｊ Ｓꎬｅｔ ａｌ􀆰 Ｂｅｎｎｅｔｔ Ｊ ＲＦＬＰ ａｎｄ ＲＡＰＤ
ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ ｒｉｃｅ Ｇｍ２ ｇｅｎｅ ｔｈａｔ ｃｏｎｆｅｒｓ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ｂｉｏｔｙｐｅ １
ｏｆ ｇａｌｌ ｍｉｄｇｅ (Ｏｒｓｅｏｌｉａ ｏｒｙｚａｅ)[Ｊ] 􀆰 Ｔｈｅｏｒ Ａｐｐｌ Ｇｅｎｅｔꎬ１９９４ꎬ８７
(７):７８２￣７８８

[１４] 　 Ｌｉｍａ Ｊ ＭꎬＡｂｈｉｓｈｅｋ Ｄꎬｓａｈｕ Ｓ Ｃꎬｅｔ ａｌ􀆰 Ａ ＲＡＰＤ ｍａｒｋｅｒ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ
ａ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｏｃｕｓ ｆｏｒ ｇａｌｌ ｍｉｄｇｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ ｉｎ ｒｉｃｅ
ｃｕｌｔｉｖａｒ ＡＲＣ５９８４[Ｊ]􀆰 Ｃｒｏｐ Ｐｒｏｔꎬ２００７ꎬ２６(９):１４３１￣１４３５

[１５] 　 Ｋａｔｉｙａｒ Ｓ ＫꎬＴａｎ Ｙ ＪꎬＨｕａｎｇ Ｂ Ｃꎬｅｔ ａｌ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ
ｇｅｎｅ Ｇｍ￣６( ｔ) ｗｈｉｃｈ ｃｏｎｆｅｒｓ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ａｇａｉｎｓｔ ｆｏｕｒ ｂｉｏｔｙｐｅｓ ｏｆ
Ａｓｉａｎ ｒｉｃｅ ｇａｌｌ ｍｉｄｇｅ ｉｎ Ｃｈｉｎａ[Ｊ]􀆰 Ｔｈｅｏｒ Ａｐｐｌ Ｇｅｎｅｔꎬ２００１ꎬ１０３
(６￣７):９５３￣９６１

[１６] 　 ＪａｉｎＡꎬＡｒｉｙａｄａｓａ ＲꎬＫｕｍａｒ Ａꎬｅｔ ａｌ􀆰 Ｔａｇｇｉｎｇ ａｎｄ ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ ａ
ｒｉｃｅ ｇａｌｌ ｍｉｄｇｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅꎬＧｍ８ꎬａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ＳＣＡＲｓ
ｆｏｒ ｕｓｅ ｉｎ ｍａｒｋｅｒ￣ａｉｄｅｄ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｐｙｒａｍｉｄｉｎｇ[Ｊ]􀆰 Ｔｈｅｏｒ
Ａｐｐｌ Ｇｅｎｅｔꎬ２００４ꎬ１０９(７):１３７７￣１３８４

[１７] 　 Ｋｕｍａｒ ＡꎬＪａｉｎ ＡꎬＳｈｒｉｖａｓｔａｖａ Ｍ Ｎ􀆰 Ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
ｇｅｎｅｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｒｉｃｅ ｇａｌｌ ｍｉｄｇｅ ｉｎ ｔｗｏ ｒｉｃｅ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ[Ｊ]􀆰 Ｃｒｏｐ Ｓｃｉꎬ
２００５ꎬ４５(４):１６３１￣１６３４

[１８] 　 Ｈｉｍａｂｉｎｄｕ ＫꎬＳｕｎｅｅｔｈａ ＫꎬＳａｍａ Ｖ Ｓ Ａ Ｋꎬｅｔ ａｌ􀆰 Ａ ｎｅｗ ｒｉｃｅ ｇａｌｌ
ｍｉｄｇｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ ｉｎ ｔｈｅ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｌｉｎｅ ＣＲ５７￣ＭＲ１５２３ꎬｍａｐ￣
ｐｉｎｇ ｗｉｔｈ ｆｌａｎｋｉｎｇ ｍａｒｋｅｒｓ ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ＮＩＬｓ[Ｊ] . Ｅｕｐｈｙｔｉ￣
ｃａꎬ２０１０ꎬ１７４(２):１７９￣１８７

[１９] 　 Ｒａｗａｔ ＮꎬＳｉｎｈａ Ｄ ＫꎬＲａｊｅｎｄｒａｋｕｍａｒ Ｐꎬｅｔ ａｌ􀆰 Ｒｏｌｅ ｏｆ ｐａｔｈｏｇｅｎｅ￣
ｓｉｓ￣ ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｒｉｃｅ￣ｇａｌｌ ｍｉｄｇｅ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ[Ｊ]􀆰 Ｃｕｒｒｅｎｔ Ｓｃｉꎬ
２０１０ꎬ９９(１０):１３６１￣１３６８

[２０] 　 卢家仕ꎬ何龙飞ꎬ徐晶ꎬ等 􀆰 水稻品种资源 ９１￣１Ａ②对稻瘿蚊
的抗性鉴定及其遗传分析[Ｊ]􀆰 中国水稻科学ꎬ２０１２ꎬ２６(４):
５０６￣５１０

[２１] 　 董海ꎬ李创珍ꎬ金孟肖 􀆰 抗稻瘿蚊水稻品种的筛选鉴定研究
[Ｊ]􀆰 昆虫知识ꎬ１９８９ꎬ２６(５):２６３￣２６６

[２２] 　 秦学毅ꎬ冯锐ꎬ唐建淮ꎬ等 􀆰 广西高抗稻瘿蚊资源的鉴定及遗
传分析[Ｊ]􀆰 西南农业学报ꎬ２００９ꎬ２２(１):７４￣７６

[２３] 　 柳武革ꎬ王丰ꎬ肖汉祥ꎬ等 􀆰 利用分子标记辅助选择改良水稻
恢复系的稻瘿蚊抗性 [ Ｊ] 􀆰 中国水稻科学ꎬ２０１０ꎬ２４ (６ ):
５８１￣５８６

[２４] 　 秦学毅ꎬ韦素美ꎬ朱汝才ꎬ等 􀆰 采用聚合杂交创新稻瘿蚊抗性
育种材料[Ｊ]􀆰 西南农业学报ꎬ２００６ꎬ１９(６):１７￣２０

[２５] 　 冯锐ꎬ秦学毅ꎬ唐建淮ꎬ等 􀆰 稻瘿蚊多抗性材料的聚合与创新
[Ｊ]􀆰 中国农学通报ꎬ２００８ꎬ２４(１１):８１￣８４

[２６] 　 Ｌｕ Ｊ ＳꎬＨｅ Ｌ ＦꎬＸｕ Ｊꎬｅｔ ａｌ􀆰 Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｏｆ ｒｉｃｅ ｇａｌｌ ｍｉｄｇｅ
(Ｏｒｓｅｏｌｉａ ｏｒｙｚａｅ)[Ｊ]􀆰 Ｐｌａｎｔ Ｄｉｓ Ｐｅｓｔｓꎬ２０１１ꎬ２(５):３４￣３７

[２７] 　 韦素美ꎬ黄凤宽ꎬ罗善昱ꎬ等 􀆰 广西稻瘿蚊生物型测定及抗源
评价利用[Ｊ]􀆰 广西农业生物科学ꎬ２００３ꎬ２２(１):１０￣１５

０６


	植物遗传1期_部分58
	植物遗传1期_部分59
	植物遗传1期_部分60
	植物遗传1期_部分61
	植物遗传1期_部分62

