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抗稻瘟病基因 Pib、Pita、Pi5、Pi25 和 Pi54 
在我国水稻微核心种质中的分布

岂长燕，许兴涛，马　建，王　帅，田　鹏，孟令志，闫文秀，赵志超，王　洁，王久林，雷财林
（中国农业科学院作物科学研究所 / 农作物基因资源与基因改良国家重大科学工程，北京 100081）

摘要：稻瘟病抗性基因 Pib、Pita、Pi5、Pi25 和 Pi54 等对我国不同稻区的稻瘟病菌表现广谱抗性，在水稻育种中具有较高

的利用价值。本研究利用各基因的功能性分子标记，检测并分析了 Pib、Pita、Pi5、Pi25 和 Pi54 在我国水稻微核心种质中的分

布情况。结果显示，124 份种质携带 1~4 个目标基因，其中黄丝桂占携带基因 Pib、Pita、Pi5 和 Pi54；南雄早油占和乌嘴红谷分

别携带 3 个基因 Pita、Pi25 和 Pi54 及 Pita、Pi5 和 Pi54；叶里藏花和辽粳 287 等 35 份分别携带 Pi5 和 Pi54、Pita 和 Pi54、Pib
和 Pi54、Pib 和 Pita、Pi25 和 Pi54、Pib 和 Pi5、Pita 和 Pi5、Pita 和 Pi25、Pi5 和 Pi25；抚宁紫皮粳子和隆化毛葫芦等 86 份分别

携带单个目标基因。为了解我国水稻微核心种质的抗稻瘟病基因型，以及有效利用优异种质改良水稻抗瘟病性提供了信息。
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Abstract：Five blast resistance （R）genes，Pib，Pita，Pi5，Pi25 and Pi54，which showed relative broad-
spectrum resistance to Chinese Magnaporthe oryzae isolates，were surveyed in the mini-core collection of 
Chinese rice germplasm by using their functional markers. As a result，124 accessions of germplasm were found 
to harbor 1-4 target genes，respectively. Among them，Huangsiguizhan contained four R genes including Pib，
Pita，Pi5 and Pi54；Nanxiongzaoyouzhan and Wuzuihonggu each harbored three R genes Pita/Pi25/Pi54 and 
Pita/Pi5/Pi54，respectively；35 accessions including Yelicanghua and Liaojing 287，etc. each harbored two R 
genes with genotypic constitutions of Pi5 and Pi54，Pita and Pi54，Pib and Pi54，Pib and Pita，Pi25 and Pi54，
Pib and Pi5，Pita and Pi5，Pita and Pi25，Pi5 and Pi25，respectively. 86 accessions including Funingzipijingzi 
and Longhuamaohulou，etc. each harbored a single target gene. These results will provide references for grasping 
blast R genotypes of the mini-core collection of rice germplasm and improving cultivar resistance using the elite 
accessions of germplasm.
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由 Magnaporthe oryzae 引起的稻瘟病是一种世

界性水稻病害，严重影响了水稻产量和品质［1］。培

育和利用抗病品种是控制稻瘟病最经济、有效和环

境友好的措施。掌握水稻品种抗稻瘟病基因型，对

通过基因聚合手段培育广谱抗病品种，合理布局抗

稻瘟病基因型，持续有效控制稻瘟病至关重要［2］。

常规的水稻抗稻瘟病基因型分析，涉及病原菌

培养与接种、抗性遗传分析、基因等位性测定等复

杂过程，不仅工作量大、操作困难，而且鉴定效率很

低［2］。近年来，随着越来越多的抗稻瘟病基因被鉴

定和克隆，一些源于抗性基因（如 Pita、Pib、Pit、
Pi5、Pi25/Pid3、Pik、Pik-m、Pik-p、Pi1、Pi54、Pi64、
Pi35 等）自身序列特异性的分子标记（功能标记）

被相继开发出来，为快速、准确、批量鉴定水稻抗稻

瘟病基因型，以及高效开展抗性基因聚合育种带来

契机［3-16］。

水稻微核心种质是我国近 6 万份栽培稻种质

资源的浓缩，具有广泛的遗传多样性［17-18］。Zhai
等［13］、Hua 等［14］、Ma 等［15］及马建等［16］分别利

用功能标记检测了 Pik、Pik-p、Pik-m、Pi1、Pi64
和 Pi35 等在我国微核心种质中的分布，确认品种

肥东塘稻携带 Pik，文香糯携带 Pik-p，寸谷糯和

郑稻 5 号携带 Pik-m，抚宁紫皮粳子和细麻线携

带 Pi35。本研究拟选择对我国稻瘟病菌表现广

谱抗性的 Pib、Pita、Pi5、Pi25、Pi54 等作为目标

基因［2，11-12，19］，利用功能标记检测并分析其在我

国水稻微核心种质中的分布，为深入了解我国水

稻微核心种质抗性基因型，以及有效利用优异种

质开展抗病育种提供信息。

1　材料与方法

1.1　水稻材料

水稻微核心种质 204 份，其中粳稻 91 份、籼

稻 113 份；源自华北稻区 13 份（11 粳，2 籼）、东北

稻区 9 份（粳）、西北稻区 3 份（粳）、长江中下游稻

区 69 份（26 粳，43 籼）、西南稻区 68 份（34 粳，34
籼）、华南稻区 42 份（8 粳，34 籼），204 份微核心

种质及其抗稻瘟病基因组成详见附表 1（http：//doi.
org/10.13430/j.cnki.jpgr.20190116002 附 表 1），由 中

国农业科学院作物科学研究所种质资源中期库及中

国农业大学李自超教授提供。水稻品种特青（携带

Pib 基因［5］）、Tetep（携带 Pita、Pi5 和 Pi54 基因［4，9，

11］）、谷梅 2 号（携带 Pi25 基因［10］）、丽江新团黑谷

（LTH，不携带任何已知抗稻瘟病基因［20］），由本实验

室保存，分别用作阳性或阴性对照。

1.2　水稻基因组 DNA 的提取与 PCR 扩增

采 用 CTAB 方 法 提 取 水 稻 幼 苗 的 基 因 组

DNA［2］。用于 PCR 扩增的引物名称、序列及预期

片段长度列示于表 1。PCR 扩增反应体系为 10 μL，
含 1.0 mL 10 × 缓冲液 （无 Mg2+），0.2 mL dNTP （各

2.5 mmol/L），0.6 mL MgCl2 （25 mmol/L），1 mL 引物 
（2.5 mmol/L，F+R），0.1 mL Taq 酶（5 U/μL），1 mL 
DNA （100 ng/μL）和 6.1 mL ddH2O。PCR 扩增程序：

94 ℃ 5 min；94 ℃ 30 s，57 ℃ 30 s，72 ℃ 30 s，35 个

循环；72 ℃ 7 min。扩增产物用 2% 琼脂糖凝胶电

泳，溴化乙锭染色，在紫外灯下观察并用凝胶成像系

统拍照。每个 DNA 样品重复扩增并电泳检测 3 次

以上，以确保扩增结果准确、可靠。

表 1　用于鉴定目标基因的分子标记及其引物信息
Table 1　Molecular markers and their primer sequences used for identification of target genes
标记名称

Marker
目标基因

Target gene
引物序列（5′- 3′）

Primer sequence （5′- 3′）
片段大小（bp）
Fragment size

参考文献

Reference

Pibdom Pib F：GAACAATGCCCAAACTTGAGA
R：GGGTCCACATGTCAGTGAGC

365 ［5-6］

Lys145 pib F：TCGGTGCCTCGGTAGTCAGT
R：GGGAAGCGGATCCTAGGTCT

803

YL155/87 Pita F：AGCAGGTTATAAGCTAGGCC
R：CTACCAACAAGTTCATCAAA

1042 ［3-4］

YL183/87 pita F：AGCAGGTTATAAGCTAGCTAT
R：CTACCAACAAGTTCATCAAA

1042

JJ80-T3 Pi5 F：TTATGAGATTAGGAGTGTAT
R：ATGTAAAGGCAAAAGCTGAT

442 ［8-9］

CAP1/Hinc II Pi25 F：GCCACATCATAATTCCTTGA
R：TGAAATGGGTGAAAGATGAG

406 ［10］

Pi54 MAS Pi54 F：CAATCTCCAAAGTTTTCAGG
R：GCTTCAATCACTGCTAGACC

359 p（pi54）/
216 P（Pi54）

［11］
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2　结果与分析

2.1　利用双标记鉴定 Pib 和 Pita 的抗、感病等位基因

利用 Pib 基因特异引物 Pibdom F/R 和 pib 基因

特异引物 Lys145 F/R 分别对供试水稻材料进行 PCR
扩增，发现阳性对照品种特青及台中籼选 220 号、闷

加高 1 等 16 份微核心种质均能扩增出携带抗病等

位基因 Pib 的特异性条带，而不能扩增出感病等位基

因 pib 的特异性条带；反之，其他 188 份能扩增出感

病等位基因 pib 而不能扩增出抗性等位基因 Pib 的

特异性条带（附表 1、图 1）。据此，推断台中籼选 220
号、闷加高 1、青四矮 16B、滇瑞 409B、包协 123B、

T80B、中 88B、古 154、IR661-1（早）、湘 晚 籼 1 号、

扬稻 2 号、泸科 3 号、黄丝桂占、金优 1 号、湘晚籼 3
号、成农水晶等 16 份微核心种质携带 Pib 基因。

同样地，利用 Pita 基因特异引物 YL155/YL87 F/
R 和 pita 基因特异引物 YL183/YL87 F/R 分别对供

试水稻材料进行 PCR 扩增。结果表明，阳性对照品

种 Tetep 及雷火占、金溪白、解放籼、一支香、鼠牙占、

饿死牛、齐眉、南雄早油占、黑督 4、横县良春畚谷、矮

仔占、七月籼、洞庭晚籼 1、柳叶粘、矮脚早、万利籼、

梅花糯、文香糯、毫荒腊、秕五升、乌嘴红谷、泽谷、葡

萄黄、闷加高 1、包二幅、青四矮 16B、特青选恢、桂朝

2 号、红晚 1 号、辽粳 287、黄丝桂占、墨米等 32 份微

核心种质携带抗病等位基因 Pita，其他 172 份微核

心种质携带感病等位基因 pita（附表 1、图 2）。

A：引物 Pibdom 扩增抗病等位基因 Pib 的结果；B：引物 Lys145 扩增感病等位基因 Pib 的结果；M：2K marker；1：特青（阳性对照）； 
2：丽江新团黑谷（阴性对照）；3~24：台中籼选 220 号、闷加高 1、青四矮 16B、滇瑞 409B、包协 123B、80B、中 88B、古 154、IR661-1（早）、 
黄丝桂占、金优 1 号、抚宁紫皮粳子、隆化毛葫芦、水原 300 粒、叶里藏花、中楼一号 1、卫国、丹东陆稻、兴国、老光头 83、白毛稻、木樨球

A：PCR amplification of the resistant allele of Pib using the primer pairs Pibdom F/R，B：PCR amplification of the susceptible allele of Pib using the primer pairs 
Lys145 F/R，M：2K markers，Lane 1：Teqing （positive control），Lane 2：Lijiangxintuanheigu （negative control），Lane 3-24：Taichungxianxuan No. 220，
Menjiagao 1，Qingsi′ai 16B，Dianrui 409B，Baoxie 123B，80B，Zhong 88B，Gu 154，IR661-1 （early），Huangsiguizhan，Jinyou No. 1，Funingzipijingzi，

Longhuamaohulu，Shuiyuansanbaili，Yelicanghua，Zhonglouyihao 1，Weiguo，Dandongludao，Xingguo，Laoguangtou 83，Baimaodao，Muxiqiu

图 1　部分水稻品种中抗性基因 Pib 的 PCR 扩增结果
Fig. 1　PCR amplification of the Pib gene in a subset of rice varieties

A：引物 YL155/87 扩增抗病等位基因 Pita 的结果；B：引物 YL183/87 扩增感病等位基因 Pita 的结果；M：2K marker；1：Tetep（阳性对照）； 
2：丽江新团黑谷（阴性对照）；3~24：一支香、鼠牙占、饿死牛、齐眉、南雄早油占、黑督 4、横县良春畚谷、矮仔占、七月籼、洞庭晚籼、柳叶粘、抚

宁紫皮粳子、隆化毛葫芦、水原 300 粒、叶里藏花、中楼一号 1、卫国、丹东陆稻、兴国、老光头 83、白毛稻、木樨球

A：PCR amplification of the resistant allele of Pita using the primer pairs YL155/87 F/R，B：PCR amplification of the susceptible allele of Pita using the 
primer pairs YL183/87 F/R，M：2K markers，Lane 1：Tetep （positive control），Lane 2：Lijiangxintuanheigu （negative control），Lane 3-24：Yizhixiang，

Shuyazhan，Esiniu，Qimei，Nanxiongzaoyouzhan，Heidu 4，Hengxianliangchunbengu，Aizizhan，Qiyuexian，Dongtingwanxian，Liuyezhan，Funingzipijingzi，
Longhuamaohulu，Shuiyuansanbaili，Yelicanghua，Zhonglouyihao 1，Weiguo，Dandongludao，Xingguo，Laoguangtou 83，Baimaodao，Muxiqiu

图 2　部分水稻品种中抗性基因 Pita 的 PCR 扩增结果
Fig. 2　PCR amplification of the Pita gene in a subset of rice varieties
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2.2　利用单标记鉴定 Pi5、Pi25 和 Pi54 基因

利用 Pi5 基因特异引物 JJ80-T3 F/R 对供试水

稻材料进行 PCR 扩增，发现阳性对照品种 Tetep 及

叶里藏花、白毛稻、百歌稻、闽北晚籼、红矮糯、霸王

鞭 1、毫补卡、紫米、香谷、清可、毫巴永 1、齐头谷、

魔王谷内杂、南高谷、半节芒、八百粒、乌嘴红谷、马

尾粘、红壳折糯（2）、小白米、闷加丁 2、金南特 B、中

88B、南京 11、桂朝 2 号、包选 21 号、湘矮早 10、矮
沱谷 151 和黄丝桂占等 29 份微核心种质均能扩增

出 Pi5 抗病位点的特异性条带（附表 1、图 3），推断

这 29 份微核心种质携带 Pi5 基因。

利用 SCAR 标记引物 CAP1 对供试水稻材料进行

PCR 扩增，再经内切酶 Hinc II 酶切扩增产物，发现阳性

对照品种谷梅 2 号及铁秆乌、台山糯、矮禾迟、矮密、南

雄早油占、闷加丁 2、红晚 1 号等 7 份微核心种质的扩

增产物均能酶切出 Pi25 抗病位点特异性条带，而其他

197 份微核心种质的扩增产物均不能被酶切（附表 1、
图 4）。据此，推断这 7 份微核心种质携带 Pi25 基因。

利用 InDel 标记引物 Pi54 MAS 对供试水稻材料

进行 PCR 扩增，发现阳性对照品种 Tetep 及抚宁紫皮

粳子、隆化毛葫芦、叶里藏花等 82 份种质能扩增出抗

病等位基因 Pi54 的特异性条带，而其他 122 份核心种

质能扩增出感病等位基因 pi54 的特异性条带（附表 1、
图 5）。据此，推断这 82份微核心种质均携带Pi54基因。

M：2K marker；1：Tetep（阳性对照）；2：丽江新团黑谷（阴性对照）；3~24：百歌稻、闽北晚籼、霸王鞭 1、紫米、台中 65 号 / 台中 HR539、 
闷加丁 2、中 88B、南京 11 号、矮麻抗、红矮糯、三磅七十萝、抚宁紫皮粳子、隆化毛葫芦、水原 300 粒、卫国、丹东陆稻、兴国、 

老光头 83、木樨球、老虎种、有芒早粳、黄壳早廿日

M：2K markers，Lane 1：Tetep （positive control），Lane 2：Lijiangxintuanheigu （negative control），Lane 3-24：Baigedao，Minbeiwanxian，Bawangbian 
1，Zimi，Taichung No. 65/Taichung HR539，Menjiading 2，Zhong 88B，Nanjing No. 11，Aimakang，Hong’ainuo，Sanbangqishiluo，Funingzipijingzi，
Longhuamaohulu，Shuiyuansanbaili，Weiguo，Dandongludao，Xingguo，Laoguangtou 83，Muxiqiu，Laohuzhong，Youmangzaojing，Huangkezaonianri

图 3　部分水稻品种中抗性基因 Pi5 的 PCR 扩增结果
Fig. 3　PCR amplification of the Pi5 gene in a subset of rice varieties

M：2K marker；1：谷梅 2 号（阳性对照）；2：丽江新团黑谷（阴性对照）；3~24：铁秆乌、台山糯、矮禾迟、矮密、南雄早油占、闷加丁 2、 
红晚 1 号、湘恢 91269、抚宁紫皮粳子、隆化毛葫芦、水原 300 粒、叶里藏花、中楼一号 1、卫国、丹东陆稻、兴国、老光头 83、白毛稻、木樨球、 

老虎种、有芒早粳、壳早廿日

M：2K markers，Lane 1：Gumei No. 2 （positive control），Lane 2：Lijiangxintuanheigu （negative control），Lane 3-24：Tieganwu，Taishannuo，Aihechi，
Aimi，Nanxiongzaoyouzhan，Menjiading 2，Hongwan No.1，Xianghui 91269，Funingzipijingzi，Longhuamaohulu，Shuiyuansanbaili，Yelicanghua，

Zhonglouyihao 1，Weiguo，Dandongludao，Xingguo，Laoguangtou 83，Baimaodao，Muxiqiu，Laohuzhong，Youmangzaojing，Huangkezaonianri

图 4　部分水稻品种中抗性基因 Pi25 的 PCR 扩增后酶切结果
Fig. 4　PCR amplification of the Pi25 gene in a subset of rice varieties

M：2K marker；1：Tetep（阳性对照）；2：丽江新团黑谷（阴性对照）；3~24：抚宁紫皮粳子、隆化毛葫芦、叶里藏花、老虎种、铁秆乌、六十早、雷火占、解放

籼、南雄早油占、白壳花螺、白毛稻、水原 300 粒、中楼一号 1、丹东陆稻、兴国、老光头 83、有芒早粳、黄壳早廿日、百歌稻、木樨球、矮禾迟、珍汕 97B
M：2K markers，Lane 1：Tetep （positive control），Lane 2：Lijiangxintuanheigu （negative control），Lane 3-24：Funingzipijingzi，Longhuamaohulu，

Yelicanghua，Laohuzhong，Tieganwu，Liushizao，Leihuozhan，Jiefangxian，Nanxiongzaoyouzhan，Baikehualuo，Baimaodao，Shuiyuansanbaili，
Zhonglouyihao 1，Dandongludao，Xingguo，Laoguangtou 83，Youmangzaojing，Huangkezaonianri，Baigedao，Muxiqiu，Aihechi，Zhenshan97B

图 5　部分水稻品种中抗性基因 Pi54 的 PCR 扩增结果
Fig. 5　PCR amplification of the Pi54 gene in a subset of rice varieties
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2.3　Pib、Pita、Pi5、Pi25 和 Pi54 基因在微核心种

质中的分布特点

在供试 204 份微核心种质中，有 124 份被检测
到携带 1~4 个目标基因（附表 1）。Pi54 分布频率
最高，为 40.20%；其次是 Pita、Pi5 和 Pib，其分布频
率分别为 15.69%、14.22% 和 7.84%；Pi25 的分布频
率最低，为 3.43%。Pi5 和 Pi54 在籼、粳两个亚种分
布均较普遍且频率相近，而 Pib、Pita 和 Pi25 则明
显倾向于籼亚种分布（附表 1、表 2）。

就稻区而言，Pi54 在西北、华北、东北、长江中下
游和西南稻区分布较普遍（频率 33.33%~66.67%），
在华南稻区也有分布（频率 19.05%）；Pita 集中分布
于华南稻区（频率 38.10%），在长江中下游、西南稻
区、华北和东北稻区也有分布（频率 7.69%~11.59%）；
Pi5 在 除 西 北 外 的 5 个 稻 区 均 有 分 布（频 率

7.69%~22.06%）；Pib 主要分布于长江中下游和华南
稻区（频率 11.59%、11.90%），在西南稻区也有分布

（频率 4.41%）；Pi25 则集中分布于华南和长江中下
游稻区（频率 7.14%、5.80%）（附表 1、表 2）。

在携带目标基因的 124 份微核心种质中，有 38
份携带 2~4 个目标抗性基因。其中，黄丝桂占携带
4 个基因 Pib、Pita、Pi5 和 Pi54；南雄早油占和乌嘴
红谷携带 3 个基因，其基因组合分别为 Pita、Pi25 和
Pi54 及 Pita、Pi5 和 Pi54；叶里藏花和辽粳 287 等
35 份种质携带 2 个基因，其基因组合分别为 Pi5 和
Pi54（13 份）、Pita 和 Pi54（8 份）、Pib 和 Pi54（6 份）、
Pib 和 Pita（2 份）、Pi25 和 Pi54（2 份）、Pib 和 Pi5（1
份）、Pita 和 Pi25（1 份）、Pita 和 Pi5（1 份）、Pi5 和
Pi25（1 份）。从总体上看，包含 2~4 个目标基因的种
质几乎都分布于籼亚种或南方稻区（附表 1、表 3）。

表 2　各目标基因在不同亚种和稻区的分布
Table 2　Geographic distribution of target genes in different subspecies and rice-growing regions

目标基因

Target gene

基因在不同亚种分布频率 （%）

Frequency of target gene in different subspecies
基因在不同稻区分布频率 （%）

Frequency of target gene in different rice-growing regions 总频率

（%）

Total 
frequency 

粳稻

japonica
 （91）

籼稻

indica
 （113）

华北

North 
China
（13）

东北

Northeast 
China
（9）

西北

Northwest 
China
（3）

长江中下游

Middle and 
lower Yangtze 

River（69）

西南

Southwest 
China
（68）

华南

South 
China
（42）

Pib 1.10 13.27 0 0 0 11.59 4.41 11.90 7.84
Pita 4.40 24.78 7.69 11.11 0 11.59 8.82 38.10 15.69
Pi5 13.19 15.04 7.69 11.11 0 8.70 22.06 14.29 14.22
Pi25 1.10 5.31 0 0 0 5.80 0 7.14 3.43
Pi54 45.05 36.28 61.54 33.33 66.67 40.58 48.53 19.05 40.20

括号内数字代表种质的份数，下同

The number in the parenthesis stands for number of varieties included，the same as below

表 3　各目标基因组合在不同亚种和稻区的分布
Table 3　Distribution of target gene combinations in different subspecies and rice-cropping regions

基因组合

Target gene 
combination

基因组合在不同亚种分布频率（%）

Frequency of target gene combination 
in different subspecies

基因组合在不同稻区分布频率（%）

Frequency of target gene combination in different rice-growing regions 总频率

（%）

Total 
frequency 

粳稻

japonica
 （91）

籼稻

indica
 （113）

华北

North 
China
（13）

东北

Northeast 
China
（9）

西北

Northwest 
China
（3）

长江中下游

Middle and 
lower Yangtze 

River（69）

西南

Southwest 
China（68）

华南

South 
China
（42）

Pi5+Pi54 6.59 6.19 7.69 0 0 4.35 11.76 2.38 6.37
Pita+Pi54 2.20 5.31 0 11.11 0 5.80 4.41 0 3.92
Pib+Pi54 0 5.31 0 0 0 4.35 2.94 2.38 2.94
Pib+Pita 1.10 0.88 0 0 0 0 0 4.76 0.98
Pi25+Pi54 1.10 0.88 0 0 0 2.90 0 0 0.98
Pib+Pi5 0 0.88 0 0 0 1.45 0 0 0.49
Pita+Pi25 0 0.88 0 0 0 0 0 2.38 0.49
Pita+Pi5 0 0.88 0 0 0 0 0 2.38 0.49
Pi5+Pi25 0 0.88 0 0 0 0 0 2.38 0.49
Pita+Pi25+Pi54 0 0.88 0 0 0 0 0 2.38 0.49
Pita+Pi5+Pi54 0 0.88 0 0 0 0 1.47 0 0.49
Pib+Pita+Pi5+Pi54 0 0.88 0 0 0 0 0 2.38 0.49
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3　讨论

水稻品种对稻瘟病的抗性具有明显的致病型

（小种）专化性，对不同稻区、不同年份的稻瘟病菌往

往表现很大的抗性差异。掌握水稻品种抗性基因型

及稻瘟病菌无毒基因型，是科学选育和合理布局抗

病良种，进而持续有效防控稻瘟病的首要前提［2，21］。

日本在 20 世纪中后期广泛开展水稻品种抗稻瘟病

基因分析，鉴定出 13 个抗性基因，基本明确了全国

主要水稻品种抗性基因型［22］；并将主要抗性基因导

入商业品种中，育成多个携带不同抗性基因的多系

品种，为日本持续有效控制稻瘟病作出重要贡献［23］。

我国自 20 世纪 80 年代逐步开展了这方面工作，但

当时的研究大多局限于个别抗源品种的抗性基因分

析；近年来有关学者［2，12，21，24］利用紧密连锁或功能

分子标记检测了部分抗性基因在我国水稻品种中的

分布，为当地水稻育种提供了借鉴。

我国的水稻微核心种质，是基于 6 万份中国栽

培稻种资源（包括地方种、选育种、杂交稻保持系

和恢复系）的分层取样结果，结合农艺性状调查和

SSR 位点检测等而构建的，能最大程度代表整个栽

培稻种资源遗传多样性的一个子集，蕴藏着丰富的

基因资源［17-18］。近年来，有关学者利用水稻微核

心种质开展抗病、抗旱、耐冷、育性恢复及广亲和性

等多方面研究，筛选出一批优异种质资源和基因资

源［18，25-28］。在稻瘟病抗性方面，夏小东等［18］通过

聚类分析评价了 203 份微核心种质对当地稻瘟病

菌的抗性，筛选出部分广谱抗性品种；Zhai 等［13］、

Hua 等［14］、Ma 等［15］和马建等［16］开发并利用 Pik、
Pik-m、Pik-p、Pi1、Pi64 和 Pi35 等的功能标记检测

各基因在我国微核心种质中的分布，仅在 1、1、2、2
个地方品种中分别鉴定到 Pik（肥东塘稻）、Pik-p（文

香糯）、Pik-m（寸谷糯和郑稻 5 号）和 Pi35（抚宁

紫皮粳子和细麻线）。本研究以广谱抗性基因 Pib、
Pita、Pi5、Pi25、Pi54 等为目标基因［2，10，12，19］，利用

功能性分子标记（表 2）检测了各基因在 204 份水

稻微核心种质中的分布，发现 Pi54 分布广泛，且无

明显的籼、粳亚种间差异（表 3）；另外，Ramkumar
等［11］发现该基因广泛分布于印度水稻种质（频率

36.19%），这暗示着 Pi54 很可能与籼、粳驯化无关，

而且已广泛应用于国内外水稻育种。Yi 等 ［8］和 Lee
等［9］报道 Pi5 与 Pi3 和 Pii 很可能是同一基因，而

且功能性标记 JJ80-T3 无法区别这 3 个基因，故本

研究鉴定的 Pi5 实质上应该包含 Pi3 或 Pii。Pi5/

Pi3/Pii 在我国微核心种质的分布相对广泛，且无明

显的籼、粳亚种间差异，可能与 Pi5 和 Pi3 起源于籼

稻［8-9］而 Pii 起源于粳稻［22］有关。Pib 和 Pita 在微

核心种质中分布也相对广泛，但其分布明显倾向于

籼亚种，可能与该二基因起源于籼稻［22］有关。Pi25
在微核心种质中分布频率最低，仅为 3.43%，这与

Wang 等［10］报道该基因在我国稻种资源中频率较

低（1.2%）相一致。至于 Pi25 的起源，有待进一步

探究。

本 研 究 明 确 了 Pib、Pita、Pi5、Pi25 和 Pi54 在

204 份微核心种质中的分布，确认黄丝桂占携带

Pib、Pita、Pi5 和 Pi54；南雄早油占携带 Pita、Pi25 和

Pi54；乌嘴红谷携带 Pita、Pi5 和 Pi54；叶里藏花和辽

粳 287 等 35 份分别携带 Pi5 和 Pi54、Pita 和 Pi54、
Pib 和 Pi54、Pib 和 Pita、Pi25 和 Pi54、Pib 和 Pi5、
Pita 和 Pi25、Pita 和 Pi5、Pi5 和 Pi25；86 份分别携带

单个目标基因（附表 1），为有效利用优异核心种质

开展抗病分子聚合育种提供了信息。目前国内外利

用分子标记定位的抗稻瘟病基因超过 80 个，克隆的

至少 26 个，而基于相应基因本身序列特异性建立起

的功能标记仍很有限［13-16，21］。因此，有必要克隆更

多的抗稻瘟病基因，尽可能开发各基因的功能标记，

用以快速、批量鉴定我国水稻微核心种质乃至全国

主要栽培品种（组合）的抗稻瘟病基因型，为高效选

育抗病良种及合理布局抗病基因型，进而持续有效

控制稻瘟病危害提供科学依据。
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