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　 　 摘要:　 为分析稻瘟病抗性基因 Ｐｉ２、Ｐｉｔａ、Ｐｉｂ 在江苏太湖地区粳稻稻瘟病抗性育种中的作用ꎬ利用五引物扩增

受阻突变体系(ＰＡＲＭＳ)检测技术ꎬ检测水稻稻瘟病抗性基因 Ｐｉ２、Ｐｉｔａ、Ｐｉｂ 在江苏太湖地区农业科学研究所筛选培

育的 ７９９ 份高世代稳定试验材料中的分布情况ꎬ并结合穗颈瘟人工接种鉴定结果分析基因型与抗性的关系ꎮ 结果

表明ꎬ在 ７９９ 份供试水稻品种中ꎬ以抗性基因 Ｐｉｂ 的分布频率最高ꎬ抗性基因 Ｐｉｔａ 的分布频率也相对较高ꎬ抗性基

因 Ｐｉ２ 分布频率较低ꎬ多数材料携带 ２ 个抗性基因ꎻ在抗性基因组合中ꎬＰｉｔａ＋Ｐｉｂ 组合检出率较高ꎬ为 ４４􀆰 ８１％(３５８ /
７９９)ꎮ 田间抗病性鉴定结果表明ꎬ当供试材料中只存在单一抗病基因时ꎬ中抗级别以上材料占比为 ３３􀆰 ６０％(８６ /
２５６)ꎬ当供试材料中存在复合基因型时ꎬ中抗级别以上材料占比为 ６１􀆰 ０２％(２９９ / ４９０)ꎬ表明抗性基因共存可以有效

增强植株对稻瘟病的抗性ꎮ 本研究结果为江苏太湖地区粳稻稻瘟病抗性基因聚合育种的选择提供了理论支持ꎮ
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　 　 水稻(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌ.)作为全球主要粮食作物

之一ꎬ对人类社会的生存和发展具有不可替代的重

要性ꎬ全球约有一半的人口将稻米作为主食ꎮ 在中

国ꎬ水稻在维护粮食安全与保障农业生产中占据十

分重要的地位ꎬ其产量在全球范围内也遥遥领

先[１]ꎮ 作为第一大粮食作物ꎬ２０２２ 年江苏省水稻的

种植面积达到了２.２０×１０６ ｈｍ２ 以上ꎮ 然而ꎬ水稻在

其生长发育过程中面临着诸多挑战ꎬ其中最为关键

的是各种病原菌的侵染ꎬ特别是稻瘟病病菌(Ｍａｇ￣
ｎａｐｏｒｔｈｅ ｏｒｙｚｅａ)引起的稻瘟病[２￣３]ꎮ 稻瘟病ꎬ也被称

为稻热病ꎬ是一种严重的真菌类病害[４]ꎬ它不仅严

重威胁着水稻产量ꎬ导致水稻年均产量损失２０％~
３０％ꎬ在疫情严重的年份甚至可达 ５０％以上ꎬ重病田

颗粒无收ꎬ被称为水稻的“癌症” [５]ꎮ 同时ꎬ稻瘟病

的发生还严重影响稻米品质ꎬ它通过改变稻米的直

链淀粉及蛋白质等的含量使大米食味品质造成一定

的降低ꎮ
面对稻瘟病的威胁ꎬ科学家们一直致力于寻找

有效的控制策略ꎮ 利用抗病基因培育和推广抗病品

种是控制稻瘟病最为经济有效和绿色安全的防治手

段ꎮ 抗稻瘟病基因的研究最初是由日本学者于 ２０
世纪 ６０ 年代中期展开的ꎬ日本学者通过研究鉴定出

８ 个抗性位点上的 １４ 个抗病基因[６]ꎮ 在中国ꎬ稻瘟

病病菌主要分为 ８ 个亚群和 ５０ 余个生理小种ꎬ这些

生理小种之间存在显著的遗传差异[７]ꎮ 迄今ꎬ已有

１００ 多个稻瘟病主效抗性基因被鉴定ꎬ同时鉴定出

３４ 个部分抗性基因[８]ꎮ 现阶段ꎬ２８ 个主效抗性基因

(Ｐｉｔ、Ｐｉｓｈ、Ｐｉ３７、Ｐｉ６４、Ｐｉｂ、Ｐｉｄ２、Ｐｉｄ３、Ｐｉ２５、Ｐｉ２、Ｐｉ９、
Ｐｉｚｔ、Ｐｉ５０、Ｐｉｇｍ、Ｐｉｚｈ、Ｐｉ３６、Ｐｉ５、Ｐｉｉ、Ｐｉａ、Ｐｉ￣ＣＯ３９、
Ｐｉ１、Ｐｉ５４、Ｐｉ５４ｒｈ、Ｐｉｋｍ、Ｐｉｋｐ、Ｐｉｋ、Ｐｉｋｅ、Ｐｉｔａ 和 Ｐｔｒ)
及 ５ 个部分抗性基因(Ｐｉ２１、Ｐｉ３５、Ｐｉ６３、Ｐｂ１ 和 Ｐｉｄ３￣
Ｉ１)被成功克隆ꎮ 其中ꎬＰｉｂ 基因来源于水稻品种

ＢＬ１ꎬ该基因位于水稻第 ２ 号染色体长臂近末端的

区域ꎮ 作为第 １ 个通过图位克隆得到的稻瘟病抗性

基因ꎬＰｉｂ 编码 １ 个由 １ ２５１ 个氨基酸组成的蛋白

质ꎬ对日本大多数稻瘟病病菌小种均可以产生抗

性[９￣１１]ꎻ作为主效抗稻瘟病基因ꎬＰｉ￣ｔａ 基因被首次

克隆于供体品种 Ｙａｓｈｉｒｏ￣ｍｏｃｈｉ 中[１２]ꎬ该基因位于细

胞质膜上[１３]ꎬ水稻第 １２ 号染色体靠近着丝点的区

域ꎬ限制性片段长度多态性(ＲＦＬＰ)标记 ＲＧ２４１ 和

ＲＺ３９７ 之间ꎬ编码 １ 个长度为 ９２８ 个氨基酸的细胞

质膜受体蛋白质[１２]ꎬ与无毒基因产物 ＡＶＲ￣Ｐｉｔａ 直

接互作[１４]ꎻＰｉ￣２ 基因来自哥伦比亚籼稻品种 ５１７３ꎬ
初步定位结果显示ꎬ它定位在 ６ 号染色体分子标记

ＲＧ６４ 和 ＲＺ６１２ 之间ꎬ遗传距离分别是 ２.１ ｃＭ 和 ７.２
ｃＭꎬ精细定位结果显示ꎬ它定位在分子标记 ＲＧ６４ 和

ＡＰ２２ 之间ꎬ遗传距离分别为 ０.９ ｃＭ 和 １.２ ｃＭ[１５]ꎬ该
基因编码 １ 个 ＮＢＳ￣ＬＲＲ 类蛋白[１６]ꎬ其抗谱广ꎬ对中

国收集的 ７９２ 个稻瘟病病菌小种中的绝大多数都表

现出抗性[１７]ꎮ 以上抗性基因的发现和克隆对于理

解水稻的抗病机理以及育种工作具有重要的意义ꎮ
本研究采用的五引物扩增受阻 突 变 体 系

(ＰＡＲＭＳ)检测技术一般用于单核苷酸多态性聚合

酶链式反应( ＳＮＰ ＰＣＲ)分析ꎬ属于第 ３ 代分子标

记[１８]ꎮ 与传统分子检测技术相比ꎬＰＡＲＭＳ 在进行

ＳＮＰ 等位基因基因型检测方面具有高准确性和低成

本的显著优势ꎬ因而在近年来的农学研究中得到了

广泛应用[１９￣２１]ꎮ
本研究拟以稻瘟病抗性基因 Ｐｉ２、Ｐｉｔａ 和 Ｐｉｂ 为

主要研究对象ꎬ通过对江苏太湖地区农业科学研究

所筛选培育的 ７９９ 份高世代材料进行 ＰＡＲＭＳ 检

测ꎬ结合田间穗颈瘟自然鉴定、诱发鉴定及抗病性评

估ꎬ全面评估以上抗性基因在抵御稻瘟病方面的效

应ꎬ并为江苏太湖地区的水稻抗病品种选育提供科

学依据和新思路ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 供试材料

本研究团队前期引进了优异抗稻瘟病种质资源

１２８ 份ꎬ经过初步抗性鉴定结合基因检测ꎬ筛选出中
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等抗病性的种质资源 ３５ 份ꎬ作为主要抗性亲本ꎮ 随

后以这些亲本与优质丰产水稻新种质或中间材料进

行配组筛选ꎬ形成 ７９９ 份高代试验材料ꎮ
供试稻瘟病病菌菌株为江苏省农业科学院植物

保护研究所提供的 ５ 个代表性菌株ꎬ编号为 ２０２１￣３、
２０２１￣４３、２０２１￣７１、２０２１￣１５０ 和 ２０２１￣４９７ꎮ
１.２　 供试水稻材料穗颈瘟抗性的鉴定

穗颈瘟田间抗性的鉴定采用病区自然诱发法ꎬ鉴
定圃设在江苏省常州市金坛试验基地(３１°４０′１６.２９″
Ｎꎬ１１９°２１′４７.７９″Ｅ)ꎬ该地区日照充足、雨量充沛ꎬ属北

亚热带季风性湿润气候ꎬ利于稻瘟病的发生ꎮ 每个供

试品种种植 ４ 行ꎬ每行 ５ 株ꎬ株行距为２０ ｃｍ×２０ ｃｍꎮ
将供试材料与稻瘟病诱发品种苏御糯交错种植以增

强病菌的自然侵染力ꎮ 随后在水稻生长期间观察并

记录成熟期穗颈瘟发病情况ꎬ抗性鉴定标准参照国际

水稻研究所的分级标准[２２] [ ０ 级:无病、 高抗(ＨＲ)ꎻ
１ 级:病穗率≤５􀆰 ０％、抗稻瘟病(Ｒ)ꎻ３ 级:病穗率在

５.１％~１０􀆰 ０％、中抗(ＭＲ)ꎻ５ 级:病穗率在１０.１％~
２５􀆰 ０％、中感(ＭＳ)ꎻ７ 级:病穗率在２５.１％~５０􀆰 ０％、感
(Ｓ)ꎻ９ 级:病穗率在５０.１％~１００􀆰 ０％、高感(ＨＳ)]ꎮ 在

水稻生长的全生育期内不对病害进行防治ꎬ生长过程

中的虫害防治和肥水管理按照大田常规生产操作ꎮ
１.３　 水稻叶片 ＤＮＡ 的提取

采用十六烷基三甲基溴化铵( ＣＴＡＢ) 法提取

ＤＮＡꎮ 具体操作步骤如下:取植株叶片样品剪碎放

入 ２ ｍｌ ＥＰ 管中ꎬ加入 ２ 粒钢珠和 １００ μｌ ＣＴＡＢ 溶

液ꎬ用植物破碎仪高速振荡 ５ ｍｉｎ 将叶片打碎ꎻ向其

中加入 ４００ μｌ ＣＴＡＢ 溶液ꎬ上下翻转几次使其混合

均匀ꎬ随后将 ＥＰ 管放入 ６５ ℃水浴锅中ꎬ每 １５ ｍｉｎ
翻转 １ 次ꎬ水浴时长 １ ｈꎻ取出 ＥＰ 管ꎬ放在离心机

中ꎬ４ ℃、１２ ０００ ｒ / ｍｉｎ离心 １０ ｍｉｎꎬ将上清液转移至

新的 ＥＰ 管中ꎻ向 ＥＰ 管中加入 ５００ μｌ 三氯甲烷与异

戊醇混合液(２４ ∶ １ꎬ体积比)并剧烈振荡ꎬ随后置于

离心机中ꎬ４ ℃、１２ ０００ ｒ / ｍｉｎ 离心 １０ ｍｉｎꎬ将上清液

转移至新的离心管中ꎬ重复上述操作ꎻ吸取上清液ꎬ
加入 ２ 倍体积的异丙醇ꎬ－２０ ℃静置 ３０ ｍｉｎꎻ４ ℃、
１２ ０００ ｒ / ｍｉｎ离心 １０ ｍｉｎꎬ吸去上清液ꎮ 此时遗留下

来的沉淀即为目的 ＤＮＡꎬ加入 ５００ μｌ 乙醇进行吹

打ꎬ随后放入离心机中 ４ ℃、１２ ０００ ｒ / ｍｉｎ离心后烘

干ꎬ加入灭菌水溶解ꎬ并放入 ４ ℃冰箱内保存备用ꎮ
１.４　 ＰＡＲＭＳ 引物与 ＰＣＲ 扩增体系

试验所需引物由武汉景肽生物科技有限公司合

成ꎬ详细的标记引物序列见表 １ꎮ ＰＣＲ 扩增反应体

系为 １０􀆰 ００ μｌꎬ其中包括 ５􀆰 ００ μｌ ２×ＰＡＲＭＳ ｍａｓｔｅｒ
ｍｉｘ(包含 ２ 条通用荧光引物)ꎬ０􀆰 １５ μｌ １０ μｍｏｌ / Ｌ
Ａｌｌｅｌｅ￣Ｔ 标记引物ꎬ０􀆰 １５ μｌ １０ μｍｏｌ / Ｌ Ａｌｌｅｌｅ￣Ｃ 标记

引物ꎬ０􀆰 ４０ μｌ １０ μｍｏｌ / Ｌ通用引物ꎬ１􀆰 ００ μｌ 模板

ＤＮＡ (１０~１００ ｎｇ)ꎬ３􀆰 ３０ μｌ 的 ｄｄＨ２Ｏꎮ ＰＣＲ 反应程

序为:９４ ℃ １５ ｍｉｎꎻ９４ ℃ ２０ ｓꎬ６５ ℃ (每循环降低

０􀆰 ８ ℃) １ ｍｉｎꎬ共 １０ 个循环ꎻ９４ ℃ ２０ ｓꎬ５７ ℃ １
ｍｉｎꎬ共 ３２ 个循环ꎮ

表 １　 分子标记引物序列及荧光信号间的对应关系

Ｔａｂｌｅ １　 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｓｉｇｎａｌ

在染色体　
上的位置　

基因
名称

标记名称 引物名称　 引物序列(５′→３′) 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 荧光
信号

等位
基因型

６￣１０４３２６１２ Ｐｉ２ ＳＹＳ￣Ｐｉ２ ＳＹＳ￣Ｐｉ２￣Ｆｇ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＣＴＣＴＧＣＣＡＴＧＣＡＧＡＡＴＧＣＡＧ ＦＡＭ Ｇ

ＳＹＳ￣Ｐｉ２￣Ｆｔ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＣＴＣＴＧＣＣＡＴＧＣＡＧＡＡＴＧＣＡＴ ＨＥＸ Ｔ

ＳＹＳ￣Ｐｉ２￣Ｒ ＣＡＡＣＣＡＴＴＧＡＧＣＴＴＣＡＧＣＡＡＧ － －

２￣３５１１５２１８ Ｐｉｂ ＳＹＳ￣Ｐｉｂ ＳＹＳ￣Ｐｉｂ￣Ｆａ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＧＡＴＴＴＧＧＡＣＡＴＣＴＧＧＧＴＴＣＴＣＡ ＦＡＭ Ｔ

ＳＹＳ￣Ｐｉｂ￣Ｆｇ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＡＴＴＴＧＧＡＣＡＴＣＴＧＧＧＴＴＣＴＣＧ ＨＥＸ Ｃ

ＳＹＳ￣Ｐｉｂ￣Ｒ ＧＧＧＧＡＡＣＡＡＧＴＧＧＴＧＡＴＡＴＧＧ － －

１２￣１０６０９７６９ Ｐｉｔａ ＳＹＳ￣Ｐｉｔａ ＳＹＳ￣Ｐｉｔａ￣Ｆｃ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＣＴＣＴＴＣＣＴＡＴＡＴＣＴＣＴＴＴＡＡＡＡＴＡＴＧＴＴＴＡＴＡＣ ＦＡＭ Ｃ

ＳＹＳ￣Ｐｉｔａ￣Ｆｇ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＣＴＣＴＴＣＣＴＡＴＡＴＣＴＣＴＴＴＡＡＡＡＴＡＴＧＴＴＴＡＴＡＧ ＨＥＸ Ｇ

ＳＹＳ￣Ｐｉｔａ￣Ｒ ＡＧＡＧＴＡＴＴＴＧＣＴＴＡＧＧＡＧＴＡＣＧＴＧＴＣ － －
ＦＡＭ:６￣羧基荧光素ꎻＨＥＸ:六氯￣６￣甲基荧光素ꎮ

１.５　 基因分型的鉴定

ＰＣＲ 完成后ꎬ使用 ＴＥＣＡＮ ｉｎｆｉｎｉｔｅ Ｍ１０００ 酶标

仪读取扫描 ＦＡＭ(６￣羧基荧光素)、ＨＥＸ(六氯￣６￣甲

基荧光素) 和 ＲＯＸ ( ６￣羟基黄曲霉素 Ｂ) 信号ꎬ
ＰＡＲＭＳ ＳＮＰ 荧光信号和分型原理如图 １ 所示ꎮ 随

后利用在线软件 Ｓｎｐｄｅｃｏｄｅｒ ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｓｎｐｗａｙ.

１７７于雅洁等:江苏太湖地区粳稻稻瘟病抗性基因(Ｐｉ２、Ｐｉｔａ、Ｐｉｂ)的分布及抗病效应



ｃｏｍ / ｓｎｐｄｅｃｏｄｅｒ / )解析转换荧光信号ꎬ将荧光信号

生成清晰直观的分型图ꎬ并根据不同颜色ꎬ输出基因

型结果ꎮ

＃１:Ａｌｌｅｌｅ １(等位基因 １)６￣羧基荧光素荧光通用引物ꎻ＃２:Ａｌｌｅｌｅ
２(等位基因 ２)六氯￣６￣甲基荧光素荧光通用引物ꎻ＃３:Ａｌｌｅｌｅ １(等
位基因 １)特异扩增引物(标记引物)ꎻ＃４:Ａｌｌｅｌｅ ２(等位基因 ２)
特异扩增引物 (标记引物)ꎻ＃５:Ｌｏｃｕｓ 特异扩增引物 (标记引

物)ꎮ
图 １　 ＰＡＲＭＳ ＳＮＰ 检测原理

Ｆｉｇ.１　 Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｐｒｉｎｃｉｐｌｅ ｏｆ ＰＡＲＭＳ ＳＮＰ

１.６　 统计分析

采用办公软件 ＷＰＳ 进行数据整理和图表绘制ꎬ
对获得的数据进行描述性统计分析ꎮ 利用 ＳＰＳＳ
ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ２６ 软件进行单基因逻辑回归分析ꎬ获得各

基因与抗性间的回归系数(Ｂ)、显著性检验的 Ｐ 值

及优势比 (ＯＲ)ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 抗稻瘟病基因的分布特征检测

本研究对 ７９９ 份高世代稳定试验材料进行了

ＰＡＲＭＳ 检测ꎬＦＡＭ 和 ＨＥＸ 报告荧光信号的散点图

如图 ２ 所示ꎬ图中 １ 个点代表 １ 份水稻材料ꎬ其中绿

色点代表 ＨＥＸ 荧光信号检出数ꎬ对应感病纯合基

因ꎻ蓝色点代表 ＦＡＭ 荧光信号检出数ꎬ对应抗病纯

合基因ꎮ 随后对稻瘟病抗性基因 Ｐｉ２、Ｐｉｔａ、Ｐｉｂ 展开

分布频率分析ꎮ

图中每个点代表 １ 份水稻材料ꎬ其中绿点及蓝点分别代表 ＨＥＸ(六氯￣６￣甲基荧光素)及 ＦＡＭ(６￣羧基荧光素)荧光信号检出数ꎮ
图 ２　 抗性基因荧光扫描分型结果

Ｆｉｇ.２　 Ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｓｃａｎｎｉｎｇ ｔｙｐｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ

　 　 由图 ３ 可知ꎬ抗性基因 Ｐｉｂ 在试验材料中的分

布频率最高ꎬ检出率达到 ８８􀆰 ８６％(７１０ / ７９９)ꎬ暗示

其在区域内的材料中分布广泛ꎮ Ｐｉｔａ 抗性基因的检

出率为 ５７􀆰 ４５％(４５９ / ７９９)ꎬＰｉ２ 抗性基因的检出率

则相对较低ꎬ仅为 １６􀆰 ９０％(１３５ / ７９９)ꎬ表明不同基

因在供试材料中的分布存在差异ꎮ
进一步的分析结果显示ꎬ在这些材料中ꎬ单独携

带 Ｐｉ２、 Ｐｉｔａ、 Ｐｉｂ 基因的材料分别占 ０􀆰 ３８％ ( ３ /
７９９)、３􀆰 ６３％(２９ / ７９９)、２８􀆰 ０４％(２２４ / ７９９)ꎬ即仅携

带 １ 个抗性基因的材料占 ３２􀆰 ０４％(２５６ / ７９９)ꎮ 在

基因组合方面ꎬ同时携带 ２ 种抗病基因的材料ꎬ如
Ｐｉ２＋Ｐｉｂ、Ｐｉ２＋Ｐｉｔａ、Ｐｉｔａ＋Ｐｉｂ 的检出率分别为 ７􀆰 ５１％
(６０ / ７９９)、０􀆰 ５０％ (４ / ７９９)、４４􀆰 ８１％ (３５８ / ７９９)ꎬ共
占 ５２􀆰 ８２％(４２２ / ７９９)ꎬ同时携带 Ｐｉｔａ 和 Ｐｉｂ 基因的

材料的高检出率表明这 ２ 个基因可能在抗性提升上

具有协同效应ꎮ 同时携带 Ｐｉ２、Ｐｉｔａ、Ｐｉｂ ３ 个基因的

材料占 ８􀆰 ５１％(６８ / ７９９)ꎬ而完全不含这 ３ 个基因的

材料则占 ６􀆰 ６３％(５３ / ７９９)ꎮ
２.２　 抗稻瘟病基因对穗颈瘟抗性的贡献

通过逻辑回归法分析各基因对穗颈瘟抗性的贡献ꎮ
由图 ４可知ꎬＰｉｔａ 与穗颈瘟抗性间的回归系数(Ｂ)为
１􀆰 １２ꎬ达到极显著水平(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎬＰｉ２ 与穗颈瘟抗性间的

Ｂ为 ０􀆰 ７４ꎬ同样达到极显著水平(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎬ表明 Ｐｉｔａ 和

Ｐｉ２对供试材料的抗性有极显著的贡献ꎻＰｉｂ 与穗颈瘟抗

性间的Ｂ为０􀆰 ６４ꎬ达到显著水平(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ Ｐｉｔａ、Ｐｉ２、Ｐｉｂ
的优势比 (ＯＲ) 分别为 ３􀆰 ０５、２􀆰 ０９、１􀆰 ９０ꎬ表明携带 Ｐｉｔａ、
Ｐｉ２、Ｐｉｂ 基因对稻瘟病抗性的贡献分别是不携带 Ｐｉｔａ、
Ｐｉ２、Ｐｉｂ 基因的 ３􀆰 ０５倍、２􀆰 ０９倍、１􀆰 ９０倍ꎮ
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ｎｏｎｅ:完全不含 Ｐｉ２、Ｐｉｔａ、Ｐｉｂ ３ 个基因的材料ꎮ
图 ３　 抗病基因及基因组合在供试品种中的分布(Ａ)及携带不同抗病基因数的材料在供试品种中的分布(Ｂ)
Ｆｉｇ.３　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ｔｅｓｔｅｄ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ (Ａ) ａｎｄ ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｃａｒｒｙ￣

ｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｔｅｓｔｅｄ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ (Ｂ)

图中黑点为优势比值ꎬ黑点上下黑线分别为各优势比的 ９５％置

信区间ꎮ Ｂ:回归系数ꎮ
图 ４　 单个抗性基因对穗颈瘟抗性贡献的逻辑回归分析

Ｆｉｇ.４　 Ｌｏｇｉｓｔｉｃ ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｔｏ ｎｅｃｋ ｐａｎｉ￣
ｃｌｅ ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｂｙ ｓｉｎｇｌｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ

２.３　 供试品种穗颈瘟抗性分析

对 ７９９ 份水稻材料田间诱发穗颈瘟发病情况展

开分析ꎬ结果如图 ５ 所示ꎬ抗性达到 １ 级(抗)的材

料有 １５１ 份ꎬ抗性达到 ３ 级(中抗)的材料有 ２４４ 份ꎬ
抗性达到 ５ 级(中感)的材料有 １４７ 份ꎬ抗性达到 ７
级(感)材料的有 ２５７ 份ꎬ暂未从供试材料中发现抗

性达到 ０ 级(高抗)或 ９ 级(高感)的材料ꎮ 由此表

明ꎬ供试材料中存在不同程度的抗性反应ꎮ ７９９ 份

材料中ꎬ抗性达中抗及以上(≤３ 级)的品种占比为

４９􀆰 ４４％(３９５ / ７９９)ꎻ感病 (≥５ 级) 的品种占比为

５０􀆰 ５６％(４０４ / ７９９)ꎮ 以上结果表明供试材料整体抗

性较好ꎮ
２.４　 抗稻瘟病基因与对穗颈瘟抗性的关联性分析

在供试材料中ꎬ不同抗病基因及其组合在抗

病性表现上呈现明显差异ꎮ 抗性基因间的聚合叠

加效应如表 ２ 及图 ６ 所示ꎬ仅含有单一抗病基因的

图 ５　 供试材料抗性等级分布情况

Ｆｉｇ.５　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｔｅｓｔ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

２５６ 份材料平均抗病等级为 ４􀆰 ９４ 级ꎬ其中中抗及

以上级别以上的材料占比为 ３３􀆰 ６０％(８６ / ２５６)ꎬ表
明单一基因的抗性效果相对有限ꎮ 相比之下ꎬ含
有 ２ 个抗病基因(Ｐｉ２＋Ｐｉｂ、Ｐｉ２＋Ｐｉｔａ 和 Ｐｉｔａ＋Ｐｉｂ)
的 ４２２ 份材料平均抗病等级为 ３􀆰 ８１ 级ꎬ中抗及以

上级别的材料占比达到 ５９􀆰 ２４％(２５０ / ４２２)ꎬ这一

结果说明基因组合在增强抗病性方面的重要性ꎮ
特别是 Ｐｉｔａ＋Ｐｉｂ 组合ꎬ中抗及以上级别以上的材

料检出率达到 ５１􀆰 １８％(２１６ / ４２２)ꎬ该结果可能表

明这 ２ 个基因在协同提高抗病性方面具有潜力ꎮ
当材料中存在 ３ 种抗病基因(Ｐｉ２＋Ｐｉｔａ＋Ｐｉｂ)时平

均抗病等级为 ３􀆰 ３８ 级ꎬ中抗及以上级别的占比大

幅度提升至 ７２􀆰 ０６％(４９ / ６８)ꎬ表明多重抗病基因

的协同作用在提高稻瘟病抗性方面的效果更好ꎮ
此外ꎬ即使在不携带任何一种检测基因的材料中ꎬ
仍有 １８􀆰 ８７％(１０ / ５３)的材料表现出对穗颈瘟的抗

性ꎬ这 ５３ 份材料的平均抗病等级为 ５􀆰 ９８ 级ꎬ暗示

这些材料中可能存在其他未知的抗病基因或抗病

机制ꎮ

３７７于雅洁等:江苏太湖地区粳稻稻瘟病抗性基因(Ｐｉ２、Ｐｉｔａ、Ｐｉｂ)的分布及抗病效应



表 ２　 不同抗性基因组合的田间抗病性鉴定

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｅｌｄ

抗性基因　 　 材料数
(份)

抗病等级(级)

１ ３ ５ ７

中抗及以上
级别材料数

(份)

无 ５３ ３ ７ ４ ３９ １０

Ｐｉ２ ３ １ １ ０ １ ２

Ｐｉｔａ ２９ ５ ７ １０ ７ １２

Ｐｉｂ ２２４ ３４ ３８ ４２ １１０ ７２

Ｐｉ２＋Ｐｉｂ ６０ １５ １６ １１ １８ ３１

Ｐｉ２＋Ｐｉｔａ ４ １ ２ １ ０ ３

Ｐｉｔａ＋Ｐｉｂ ３５８ ７７ １３９ ６９ ７３ ２１６

Ｐｉ２＋Ｐｉｂ＋Ｐｉｔａ ６８ １５ ３４ １０ ９ ４９

合计 ７９９ １５１ ２４４ １４７ ２５７ ３９５

图 ６　 抗性基因数量与平均抗性等级间的关系

Ｆｉｇ.６　 Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ
ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｌｅｖｅｌ

３　 讨 论

水稻稻瘟病抗性作为典型的质量￣数量性状ꎬ既
受基因控制又受多种环境因素的影响[２３￣２４]ꎮ 稻瘟

病的发生对水稻的增产与稳产都会产生很大的威

胁[２５￣２６]ꎮ 同时ꎬ对稻瘟病的抗性是否过关也是江苏

省水稻新品种审定中关键的衡量指标ꎮ 由于稻瘟病

病菌具有复杂性与多样性ꎬ因此现阶段种植抗病品

种依旧是最经济有效且环保的防治稻瘟病的手段ꎮ
通过对江苏粳稻稻区稻瘟病抗性基因进行鉴定及对

田间抗性进行分析ꎬ可以有效掌握稻瘟病抗性基因

的潜在价值ꎬ提高水稻育种效率ꎮ 采用传统育种手

段筛选抗病品种ꎬ不仅选择效率低且耗时耗力ꎮ 利

用 ＰＡＲＭＳ 技术进行分子标记辅助选择育种ꎬ不仅

可以大大提升选择效率ꎬ而且可以有效提升选择的

准确率ꎬ因此该手段近年来在农学遗传育种研究中

得到了较为广泛的应用ꎮ 卿冬进等[２７] 利用 ＰＡＲＭＳ
技术建立 Ｐｉｇｍ 基因的荧光分子标记ꎬ并以此标记

进行稻瘟病检测ꎬ结合田间表型验证了该方法构建

的分子标记具有较强的可靠性ꎮ 刘军化等[２８] 利用

ＰＡＲＭＳ 技术检测 ９ 个抗稻瘟病基因(Ｐｉ１、Ｐｉｂ、Ｐｉ２、
Ｐｉ５、Ｐｉ９、Ｐｉｔａ、Ｐｉｇｍ、Ｐｉｋ、Ｐｉｋ￣ｍ)在 ８７ 份水稻材料中

的分布情况ꎬ探究稻瘟病抗性基因抗性效率ꎬ发现

８７ 份材料中有 １０ 份材料仅含有单基因ꎬ多数材料

至少含有 ２ 个聚合基因ꎬ其中以 Ｐｉ５ 基因分布最广ꎮ
吴子帅等[２９]利用 ＰＡＲＭＳ 技术检测 １４ 个稻瘟病抗

性基因在 １２１ 份常规籼稻品种中的分布情况ꎬ并借

此分析基因型和抗性的关系ꎮ
王小秋等[３０]对 １４ 个稻瘟病抗性基因在江苏省

近年育成的 １９５ 个粳稻新品种 /品系中的分布展开

分析ꎬ发现 Ｐｉｂ、Ｐｉｔａ 和 Ｐｉｋｈ 基因在供试品种中的分

布频率较高ꎬ其分布频率均保持在 ４５.００％以上ꎬ以
上 ３ 个基因中又以 Ｐｉｂ 基因分布最广ꎬ检出率高达

７２􀆰 ００％ꎻ陈涛等[３１]通过对 ４０ 个品种和 ６６５ 个新品

系的抗性基因进行检测ꎬ发现被检样品中广泛存在

Ｐｉ￣ｔａ 与 Ｐｉ￣ｂ 基因ꎬ其中 Ｐｉ￣ｂ 基因检出率高于 Ｐｉ￣ｔａ
基因ꎻ范方军等[３２] 利用 Ｐｉ￣ｂ、Ｐｉ￣ｔａ、Ｐｉｋｍ 和 Ｐｉ５４ 的

功能标记对江苏省迟熟中粳稻预试 ６４ 份品系进行

稻瘟病抗性检测ꎬ发现抗病基因 Ｐｉ￣ｂ 检出率高达

７６􀆰 ５６％(４９ / ６４)ꎮ 本研究利用 ＰＡＲＭＳ 技术ꎬ有针

对性地检测江苏太湖地区农业科学研究所筛选培育

的 ７９９ 份高代材料中 Ｐｉ２、Ｐｉｔａ、Ｐｉｂ 抗性基因的分布

情况ꎬ研究结果表明ꎬ７９９ 份高代材料中携带 Ｐｉｔａ 及
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Ｐｉｂ 抗病基因的材料占比均超过 ５０􀆰 ００％ꎬ其中以

Ｐｉｂ 抗性基因在样本中的检出率最高(８８􀆰 ８６％)ꎬ说
明 Ｐｉｔａ 及 Ｐｉｂ 基因广泛存在于供试材料中ꎬ其中以

Ｐｉｂ 抗病基因的应用最广ꎬ与前人研究结果一致ꎬ表
明 Ｐｉｂ 基因可能是太湖稻区主要的稻瘟病抗病基

因ꎮ
范方军等[３２] 通过对 Ｐｉ￣ｂ、Ｐｉ￣ｔａ、Ｐｉｋｍ、Ｐｉ５４ ４ 个

水稻抗病基因组合进行研究ꎬ发现在含有 ２ 个抗病基

因的组合中ꎬＰｉ￣ｔａ＋Ｐｉ￣ｂ 的检出率相对较高ꎬ在 ６４ 份

材料中有 ７ 份ꎻ戴小军等[３３]通过对 ７０ 个水稻品种中

的 ４ 个稻瘟病抗性基因 Ｐｉ￣ｔａ、Ｐｉ￣ｂ、Ｐｉ９、Ｐｉｋｍ 进行检

测ꎬ发现相对于其他抗性基因组合ꎬＰｉ￣ｔａ＋Ｐｉ￣ｂ 抗病基

因组合检出率最高ꎮ 本研究发现ꎬ在含有 ２ 个抗病基

因的组合中ꎬＰｉｔａ ＋Ｐｉｂ 抗性基因组合检出率高达

４４􀆰 ８１％ꎬ说明供试材料中 Ｐｉｔａ 与 Ｐｉｂ 基因聚合作用

较强ꎬ这与范方军等[３２]、戴小军等[３３] 的研究结果一

致ꎬ表明这 ２ 个基因在协同提高抗病性方面可能存在

较大潜力ꎮ
本研究针对基因型与田间抗病性表现进行了分

析ꎬ分析结果表明ꎬ７９９ 份检测材料中ꎬ中抗级别及

以上材料占 ４９􀆰 ４４％(３９５ / ７９９)ꎬ当检测材料中同时

存在基因 Ｐｉｔａ 与 Ｐｉｂ 时ꎬ水稻材料对穗颈瘟的抗性

表现出更强的抗性ꎬ反映这 ２ 种基因在防治稻瘟病

上的潜在协同作用ꎻ当同时存在基因 Ｐｉ２ 与 Ｐｉｔａ 时ꎬ
中抗级别以上材料有 ３ 份ꎬ占 ７５􀆰 ００％(３ / ４)ꎬ但由

于样本数量较少ꎬ无法证明其是否具有普遍规律ꎮ
此外ꎬ含有抗性基因的供试材料中ꎬ随着抗性基因数

量的增多ꎬ中抗级别及以上材料的检出率逐渐提高ꎬ
其中三基因型(Ｐｉ２＋Ｐｉｔａ＋Ｐｉｂ)的抗性级别相对最

高ꎬ暗示与单一基因型相比ꎬ多抗性基因共存使水稻

对稻瘟病抵抗力显著增强ꎮ 除此之外ꎬ存在即使不

携带 Ｐｉ２、Ｐｉｔａ、Ｐｉｂ 基因的材料仍对穗颈瘟具有抗性

的情况ꎬ说明在供试品种中存在其他稻瘟病抗性基

因ꎬ其抗病效率需要进一步分析ꎮ 研究结果表明ꎬ即
使材料中存在相同的抗病基因ꎬ但表现出的稻瘟病

抗病等级仍不同ꎬ这可能是由于除检测的 ３ 个抗病

基因之外ꎬ材料中携带其他抗病基因ꎬ针对此现象ꎬ
后续还需要针对其他抗病基因展开研究ꎮ
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