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　 　 摘要：　 利用稻瘟病抗性基因 Ｐｉ⁃ｂ、Ｐｉ⁃ｔａ 等位基因的显性标记对 ４８ 份江苏省粳稻品种和 ６１８ 份粳稻新品系进

行检测，并结合 ６ 个代表性稻瘟病生理小种的穗颈瘟抗性鉴定反应，分析抗性基因在江苏省粳稻中的分布及其与

穗颈瘟抗性的关系。 结果显示：抗性基因 Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 在江苏省粳稻品种和品系中存在广泛分布，其中抗性基因

Ｐｉ⁃ｂ 的频率明显高于 Ｐｉ⁃ｔａ。 不同生育类型的品种中，抗性基因 Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 在中熟中粳中的分布最少，且 ｐｉ⁃ｂ ／ ｐｉ⁃ｔａ
基因组合品种所占比例最高。 从基因组合与抗性的关系来看，含单个抗性基因的新品系无论是感病率还是病情指

数都明显低于不含 Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 抗性基因的品系，且 Ｐｉ⁃ｔａ 基因的抗性效果要好于 Ｐｉ⁃ｂ 基因，而同时含有两个抗性

基因的新品系其抗性水平又优于只含单个抗性基因的粳稻品系。 因此，在育种中选择两个抗性基因互补的粳稻作

亲本，在后代群体中进行基因聚合，是提高江苏省粳稻穗颈瘟抗性最快速、有效的方法。
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Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ：　 ｊａｐｏｎｉｃａ ｒｉｃｅ； ｎｅｃｋ ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ； Ｐｉ⁃ｂ ｇｅｎｅ； Ｐｉ⁃ｔａ ｇｅｎｅ

　 　 稻 瘟 病 是 由 子 囊 菌 ［ Ｍａｇｎａｐｏｒｔｈｅ ｇｒｉｓｅａ
（ Ｈｅｂｅｒｔ ） Ｂａｒｒ．， 无 性 世 代 为 Ｐｙｒｉｃｕｌａｒｉａ ｇｒｉｓｅａ
（Ｃｏｏｋｅ） Ｓａｃｃ．］引起的一种严重危害水稻生产的真

菌病害［１⁃２］。 据统计，全球每年由稻瘟病造成的产

量损失占粮食总产的 １０％～ ２０％，中国稻瘟病年发

生面积 ４×１０６ ～ ８×１０６ ｈｍ２，稻谷损失量近 １．０×１０９

ｋｇ［２⁃３］。 江苏省是中国水稻生产的重要省份，常年种

植面积 ２．２×１０６ ｈｍ２以上，其中粳稻种植面积超过

８５％，而稻瘟病特别是穗颈瘟一直以来都是该地区

粳稻高产、稳产的重要限制因素［５⁃６］。
实践证实，培育、推广抗病品种是防治稻瘟病

流行最经济和有效的手段［７⁃８］ 。 由于稻瘟病菌具

有高度的遗传多样性和变异性，不同稻区生理小

种非常复杂，这给抗病品种育种带来了严峻的挑

战，因此发掘、鉴定新的抗性基因资源始终都是稻

瘟病抗性育种的基础性工作［９］ 。 迄今为止，已鉴

定出 ９０ 多个稻瘟病抗性基因和多个 ＱＴＬ 位点，它
们广泛分布在除第 ３ 染色体外的所有水稻染色体

上，其中 Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ、Ｐｉ２、Ｐｉ３６、Ｐｉ３７ 等 ２０ 多个基

因已被克隆［１０⁃１１］ 。
长期以来，稻瘟病研究主要集中在苗瘟和叶瘟

方面，对苗瘟、叶瘟与穗颈瘟的相互关系还缺乏足够

的认识。 由于不同研究者采用的水稻品种、病原菌

小种等存在差别，因此稻瘟病不同发病时期是否存

在相关性目前还并不十分清楚［１２］。 在这种情况下，
穗颈瘟抗性育种势必存在较大的盲目性和偶然性。
已有研究结果表明，稻瘟病抗性基因 Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ
在不同稻区的水稻品种中存在广泛分布［１３⁃１４］。 如

果它们可以在抗穗颈瘟育种中加以利用，将大幅度

提高抗性品种的选择效率。
本研究利用分子标记对 ４８ 份江苏省粳稻品

种、６１８ 份粳稻稳定品系进行 Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 基因型

的检测，并结合本地区 ６ 个代表性稻瘟菌生理小

种的穗颈瘟抗性鉴定结果，分析并明确抗性基因

与穗颈瘟抗性之间的相互关系，为通过分子标记

辅助选择培育穗颈瘟抗病粳稻品种提供理论

依据。

１　 材料与方法

１．１　 材料

供试材料包括 ４８ 份江苏省主要推广的粳稻品

种，其中中熟中粳 １５ 份、迟熟中粳 １５ 份、早熟晚粳

１３ 份、中熟晚粳 ５ 份，还包括本课题组选育的 ６１８
份粳稻稳定新品系（Ｆ６⁃８世代），它们亲本来源广泛，
具有很好的代表性。 由于品系数量较多，试验分 ２
年进行，其中 ２０１１ 年种植 ２８２ 份，２０１２ 年种植 ３３６
份。 所有材料种植在江苏省农业科学院粮食作物研

究所试验田。 ５ 月 １０ 日播种，６ 月 １０ 日移栽，每个

品种（品系）种植 ８ 行，每行 ４０ 株，株行距 １３．３ ｃｍ×
２６􀆰 ７ ｃｍ，按常规栽培方式进行管理。

供试稻瘟病菌菌株为江苏省农业科学院植物保

护研究所从江苏省南京市、徐州市、盐城市、苏州市

等不同生态区分离鉴定出的具有代表性的生理小种

菌株，编号分别为 ＺＢ２９、ＺＣ１５、ＺＤ１、ＺＥ３、ＺＦ１和 ＺＧ１。
１．２　 菌种培养和穗颈瘟抗性鉴定

将单孢培养的新鲜菌块置于玉米粉稻汁培

养基（稻秆 ５０ ｇ，玉米粉 ４０ ｇ，琼脂 ２０ ｇ，补水至

１ ０００ ｍｌ）上，在 ２５ ℃ 恒温培养箱中培养 ７ ～ １０
ｄ，然后移到黑光灯下连续照光 ３ ｄ，待稻瘟病菌

产生大量孢子后，用少量无菌水冲洗，并以灭菌

纱布滤掉菌丝，配成孢子浓度约为 １ ｍｌ ５×１０ ４个

的悬浮液。
穗颈瘟抗性鉴定参照江苏省水稻品种（系）抗

稻瘟病鉴定方法与抗性评价技术规程 （ ＤＢ３２ ／ Ｔ
１１２３⁃２００７）执行，即在水稻孕穗破口前 ７ ｄ，用注

射器分别吸取稻瘟病不同生理小种的菌株悬浮液

１ ｍｌ，从侧面注入穗苞。 接种选择在当天下午３ ∶００
后，以避免菌液的蒸发，影响接种效果。 每个品系

同一菌株分别接种 ５ 个稻穗，并做好标记。 接种

后 ６０ ｄ，按品系分小种收获人工接种的稻穗。 抗

性记载标准如下：０ 级，无病，免疫；ｌ 级，１ ／ ４ 以下

枝梗发病或穗颈有斑点，抗病；２ 级，１ ／ ４ 以上枝梗

发病或主轴中部发病，或颈部有病，但对产量影响

不大，中抗；３ 级，主轴中部或颈部发病，对产量有
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显著影响，感病；４ 级，穗颈发病造成白穗，高感。
统计分析时，将 ０ ～ ２ 级定为抗病（Ｒ），３ ～ ４ 级定为

感病（Ｓ）。 计算感病率和病情指数，感病率 ＝ （３ ～
４ 级品系数 ／总品系数） ×１００％，病情指数 ＝∑（各
级品系数×各级代表值） ／ （总品系数×最高级代表

值）。

１．３　 ＤＮＡ 提取和引物合成

水稻分蘖盛期选典型单株剪取各品种（品系）
的新鲜叶片，采用 ＣＴＡＢ 法提取 ＤＮＡ［１５］。 用于抗病

等位基因 ｐｉ⁃ｂ 和 ｐｉ⁃ｔａ 和感病等位基因 Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ
基因型检测的引物名称、序列和扩增片段长度见表

１。 引物由英潍捷基（上海）贸易有限公司合成。

表 １　 用于抗病等位基因 Ｐｉ⁃ｂ、Ｐｉ⁃ｔａ 和感病等位基因 ｐｉ⁃ｂ 和 ｐｉ⁃ｔａ 检测的引物

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｐｒｉｍｅｒｓ ｆｏｒ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｉ⁃ｔａ ａｎｄ Ｐｉ⁃ｂ ａｌｌｅｌｅｓ

基因 引物名称 引物序列（５′→３′） 片段长度 （ｂｐ） 参考文献

Ｐｉ⁃ｂ Ｐｉ⁃ｂｄｏｍＦ ＧＡＡＣＡＡＴＧＣＣＣＡＡＡＣＴＴＧＡＧ ３６５ ［１６］

Ｐｉ⁃ｂｄｏｍＲ ＧＧＧＴＣＣＡＣＡＴＧＴＣＡＧＴＧＡＧＣ

ｐｉ⁃ｂ Ｌｙｓ１４５Ｆ ＴＣＧＧＴＧＣＣＴＣＧＧＴＡＧＴＣＡＧＴ ８０３ ［１７］

Ｌｙｓ１４５Ｒ ＧＧＧＡＡＧＣＧＧＡＴＣＣＴＡＧＧＴＣＴ

Ｐｉ⁃ｔａ ＹＬ１５５ ＡＧＣＡＧＧＴＴＡＴＡＡＧＣＴＡＧＧＣＣ １ ０４２ ［１８］

ＹＬ８７ ＣＴＡＣＣＡＡＣＡＡＧＴＴＣＡＴＣＡＡＡ

ｐｉ⁃ｔａ ＹＬ１８３ ＡＧＣＡＧＧＴＴＡＴＡＡＧＣＴＡＧＣＴＡＴ １ ０４２ ［１９］

ＹＬ８７ ＣＴＡＣＣＡＡＣＡＡＧＴＴＣＡＴＣＡＡＡ

１．４　 ＰＣＲ 扩增和琼脂糖凝胶电泳

ＰＣＲ 反应总体积为 ２０􀆰 ０ μｌ，含 ２􀆰 ０ μｌ １０×
Ｂｕｆｆｅｒ（２５􀆰 ０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ）、０􀆰 ４ μｌ ｄＮＴＰ（２􀆰 ５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ）、
正向和反向引物（４ ｐｍｏｌ ／ μｌ）各 １􀆰 ０ μｌ、模板 ＤＮＡ
（约 ２０ ｎｇ ／ μｌ）２􀆰 ０ μｌ、Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合酶（２ Ｕ ／ μｌ）０􀆰 ４
μｌ、ｄｄ Ｈ２Ｏ １３􀆰 ２ μｌ。 ＰＣＲ 扩增反应程序：９５ ℃预变

性 ５ ｍｉｎ；９４ ℃变性 ３０ ｓ，５８ ℃复性 ３０ ｓ，７２ ℃延伸

１ ｍｉｎ ３０ ｓ，循环 ３５ 次后，７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎ。 反应产

物用 １％琼脂糖凝胶电泳 ２０ ｍｉｎ，ＤｕＲｅｄ 核酸染料染

色，在凝胶成像系统下观察记载。

２　 结果与分析

２．１　 Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 抗性基因和基因组合在江苏省推

广水稻品种中的分布

　 　 利用检测稻瘟病抗性基因 Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 及其感

病等位基因 Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 的 ４ 对特异引物对 ４８ 份江

苏粳稻品种的 ＤＮＡ 进行扩增。 其中， 引物 Ｐｉ⁃
ｂｄｏｍＦ ／ Ｐｉ⁃ｂｄｏｍＲ 和 Ｌｙｓ１４５Ｆ ／ Ｌｙｓ１４５Ｒ 分别在含有

Ｐｉ⁃ｂ 抗病等位基因品种徐稻 ５ 号、武运粳 ２１ 号、盐
粳 １１ 号等以及 ｐｉ⁃ｂ 感病等位基因品种镇稻 ８８、徐
稻 ３ 号、盐稻 ８ 号等中扩增出 ３６５ ｂｐ 和 ８０３ ｂｐ 的条

带（表 ２、图 １）；而引物 ＹＬ１５５ ／ ＹＬ８７ 和 ＹＬ１８３ ／ ＹＬ８７

则只能分别在含有 Ｐｉ⁃ｔａ 抗病等位基因品种南粳

４９、扬粳 ８０５、武运粳 ７ 号等以及 ｐｉ⁃ｔａ 感病等位基因

品种华粳 ７ 号、武运粳 ２４ 号、镇稻 １４ 号等中扩增出

１ ０２４ ｂｐ 相同大小的条带（表 ２、图 ２）。
　 　 从抗性基因的分布来看，４８ 份材料中检测到含

Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 的品种数分别为 ３１ 个和 ２２ 个，所占比

例分别为 ６４􀆰 ６％和 ４５􀆰 ８％，其中抗性基因 Ｐｉ⁃ｂ 的频

率明显高于 Ｐｉ⁃ｔａ。 在此基础上，按生育类型进行划

分，可以发现抗性基因 Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 在中熟中粳中

所占比例分别仅为 ３３􀆰 ３％和 ２０􀆰 ０％，远低于它们在

迟熟中粳、早熟晚粳和中熟晚粳中的分布（表 ３）。
从基因型组合的分布来看，Ｐｉ⁃ｂ ／ Ｐｉ⁃ｔａ 出现的频率

最高为 ３３􀆰 ３％，其次为 Ｐｉ⁃ｂ ／ ｐｉ⁃ｔａ、ｐｉ⁃ｂ ／ ｐｉ⁃ｔａ，频率最低

的组合为 ｐｉ⁃ｂ ／ Ｐｉ⁃ｔａ，仅为 １２􀆰 ５％。 不同生育类型品种

中，早熟晚粳和迟熟中粳同时含有 ２ 个抗性基因的比

例较高，分别为 ５３􀆰 ８％和 ４０􀆰 ０％，其次为中熟晚粳，而中

熟中粳中含 Ｐｉ⁃ｂ ／ Ｐｉ⁃ｔａ 的比例最低，仅为 １３􀆰 ３％。 只含

单个抗性基因的生育类型中，中熟晚粳的比例为

８０􀆰 ０％，其次为迟熟中粳和早熟晚粳，分别为 ４６􀆰 ６％和

４６􀆰 ２％，而中熟中粳的比例最低，仅为 ２６􀆰 ７％。 而不含

Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 的基因型组合中，中熟中粳所占比例为

６０􀆰 ０％，远高于其他 ３ 种生育类型（表 ３）。

３陈　 涛等：Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 基因在江苏省粳稻中的分布以及与穗颈瘟抗性的关系



表 ２　 Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 抗性基因在 ４８ 份江苏省粳稻品种中的分布

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ Ｐｉ⁃ｂ ａｎｄ Ｐｉ⁃ｔａ ｉｎ ４８ ｊａｐｏｎｉｃａ ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｉｎ Ｊｉａｎｇｓｕ ｐｒｏｖｉｎｃｅ

生育期类型 品种名称 Ｐｉ⁃ｂ 抗性基因 Ｐｉ⁃ｔａ 抗性基因 生育期类型 品种名称 Ｐｉ⁃ｂ 抗性基因 Ｐｉ⁃ｔａ 抗性基因

中熟中粳 镇稻 ８８ － － 迟熟中粳 华粳 ７ 号 ＋ －

徐稻 ３ 号 － － 武运粳 ２４ 号 ＋ －

盐稻 ８ 号 － － 镇稻 １４ 号 ＋ －

徐稻 ４ 号 － － 南粳 ４９ ＋ ＋

徐稻 ５ 号 ＋ － 南粳 ９１０８ ＋ －

华粳 ６ 号 － ＋ 扬粳 ８０５ ＋ ＋

武运粳 ２１ 号 ＋ ＋ 早熟晚粳 武运粳 ７ 号 ＋ ＋

连粳 ４ 号 － － 武粳 １３ ＋ －

淮稻 １１ 号 － － 武香粳 １４ 号 ＋ ＋

盐粳 １１ 号 ＋ － 武粳 １５ 号 ＋ ＋

连粳 ６ 号 － － 常农粳 ４ 号 ＋ ＋

连粳 ７ 号 － － 南粳 ４４ ＋ ＋

苏香粳 ３ 号 ＋ － 武运粳 １９ 号 ＋ ＋

盐稻 １１ 号 － － 常农粳 ５ 号 ＋ ＋

武运粳 ２７ 号 ＋ ＋ 武运粳 ２３ 号 ＋ －

迟熟中粳 武育粳 ３ 号 － ＋ 镇稻 １１ 号 ＋ －

武运粳 ８ 号 ＋ ＋ 南粳 ５０５５ ＋ －

华粳 ３ 号 ＋ ＋ 镇稻 １５ 号 ＋ －

盐稻 ９ 号 ＋ ＋ 扬粳 ８０６ － ＋

淮稻 ９ 号 － － 中熟晚粳 常农粳 ３ 号 － ＋

扬辐粳 ８ 号 － － 宁粳 １ 号 － ＋

淮稻 １０ 号 － ＋ 南粳 ４６ ＋ －

南粳 ４５ ＋ ＋ 武育粳 ２０ 号 ＋ ＋

淮稻 １３ 号 ＋ － 南粳 ５０ ＋ －
＋代表含有 Ｐｉ⁃ｂ 或 Ｐｉ⁃ｔａ 抗性基因，－代表不含 Ｐｉ⁃ｂ 或 Ｐｉ⁃ｔａ 抗性基因。

Ａ：Ｐｉ⁃ｂ 抗病位点 ＰＣＲ 扩增结果；Ｂ：ｐｉ⁃ｂ 感病位点 ＰＣＲ 扩增结果。 Ｍ：ＤＮＡ 分子量标准（１００ ～ ２ ０００ ｂｐ）；１：镇稻 ８８；２：徐稻 ３ 号；３：盐稻 ８
号；４：徐稻 ４ 号；５：徐稻 ５ 号；６：华粳 ６ 号；７：武运粳 ２１ 号；８：连粳 ４ 号；９：淮稻 １１ 号；１０：盐粳 １１ 号；１１：连粳 ６ 号；１２：连粳 ７ 号；１３：苏香粳 ３
号；１４：盐稻 １１ 号；１５：武运粳 ２７ 号；１６：武育粳 ３ 号；１７：武运粳 ８ 号；１８：华粳 ３ 号；１９：盐稻 ９ 号；２０：淮稻 ９ 号；２１：扬辐粳 ８ 号；２２：淮稻 １０
号；２３：南粳 ４５；２４：淮稻 １３ 号。

图 １　 部分供试粳稻品种 Ｐｉ⁃ｂ 和 ｐｉ⁃ｂ 抗、感等位基因的分子检测

Ｆｉｇ．１　 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｉ⁃ｂ ａｎｄ ｐｉ⁃ｂ ａｌｌｅｌｅｓ ｉｎ ｓｏｍｅ ｏｆ ｔｅｓｔｅｄ ｊａｐｏｎｉｃａ ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ
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Ａ：Ｐｉ⁃ｔａ 抗病位点 ＰＣＲ 扩增结果；Ｂ：ｐｉ⁃ｔａ 感病位点 ＰＣＲ 扩增结果。 Ｍ：ＤＮＡ 分子量标准（１００～２ ０００ ｂｐ）；１：华粳 ７ 号；２：武运粳 ２４ 号；３：镇
稻 １４ 号；４：南粳 ４９；５：南粳 ９１０８； ６：扬粳 ８０５；７：武运粳 ７ 号；８：武粳 １３；９：武香粳 １４ 号；１０：武粳 １５ 号；１１：常农粳 ４ 号；１２：南粳 ４４；１３：武
运粳 １９ 号；１４：常农粳 ５ 号；１５：武运粳 ２３ 号；１６：镇稻 １１ 号；１７：南粳 ５０５５；１８：镇稻 １５ 号；１９：扬粳 ８０６；２０：常农粳 ３ 号；２１：宁粳 １ 号；２２：南
粳 ４６；２３：武育粳 ２０ 号；２４：南粳 ５０。

图 ２　 部分供试粳稻品种 Ｐｉ⁃ｔａ 和 ｐｉ⁃ｔａ 抗、感等位基因的分子检测

Ｆｉｇ．２　 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｉ⁃ｔａ ａｎｄ ｐｉ⁃ｔａ ａｌｌｅｌｅｓ ｉｎ ｓｏｍｅ ｏｆ ｔｅｓｔｅｄ ｊａｐｏｎｉｃａ ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

表 ３　 Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 抗性基因及其基因型组合在江苏省粳稻品种中的分布

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｉ⁃ｂ， Ｐｉ⁃ｔａ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｊａｐｏｎｉｃａ ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｉｎ Ｊｉａｎｇｓｕ ｐｒｏｖｉｎｃｅ

生育类型 份数

抗性基因

Ｐｉ⁃ｂ Ｐｉ⁃ｔａ

品种
数量

比例
（％）

品种
数量

比例
（％）

基因组合

Ｐｉ⁃ｂ ／ Ｐｉ⁃ｔａ Ｐｉ⁃ｂ ／ ｐｉ⁃ｔａ ｐｉ⁃ｂ ／ Ｐｉ⁃ｔａ ｐｉ⁃ｂ ／ ｐｉ⁃ｔａ

品种
数量

比例
（％）

品种
数量

比例
（％）

品种
数量

比例
（％）

品种
数量

比例
（％）

中熟中粳 １５ ５ ３３．３ ３ ２０．０ ２ １３．３ ３ ２０．０ １ ６．７ ９ ６０．０
迟熟中粳 １５ １１ ７３．３ ８ ５３．３ ６ ４０．０ ５ ３３．３ ２ １３．３ ２ １３．３
早熟晚粳 １３ １２ ９２．３ ８ ６１．５ ７ ５３．８ ５ ３８．５ １ ７．７ ０ ０
中熟晚粳 ５ ３ ６０．０ ３ ６０．０ １ ２０．０ ２ ４０．０ ２ ４０．０ ０ ０

合计 ４８ ３１ ６４．６ ２２ ４５．８ １６ ３３．３ １５ ３１．３ ６ １２．５ １１ ２２．９

２．２　 Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 抗性基因和基因组合在粳稻新品

系中的分布

　 　 从粳稻新品系抗性基因及其基因组合 ２ 年的检

测结果可以看出，６１８ 份材料中含抗性基因 Ｐｉ⁃ｂ 的

品系数所占比例为 ９２􀆰 １％，含抗性基因 Ｐｉ⁃ｔａ 的品系

数所占比例为 ３４􀆰 ６％，抗性基因 Ｐｉ⁃ｂ 的频率明显高

于 Ｐｉ⁃ｔａ 的频率。 其中，２０１２ 年 Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 基因的

频率均略高于 ２０１１ 年，但两年的总趋势基本相同。
按不同基因组合进行分析，含单个抗性基因 Ｐｉ⁃ｂ 的

品系数最多，为 ５９􀆰 ７％，同时含 ２ 个抗性基因的品系

数次之，为 ３２􀆰 ４％；而基因组合 ｐｉ⁃ｔａ ／ ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ ／
ｐｉ⁃ｂ 的品系数相对较少，分别占 ５􀆰 ７％和 ２􀆰 ３％。 除

ｐｉ⁃ｂ ／ ｐｉ⁃ｔａ 基因组合在 ２０１１ 和 ２０１２ 年间变化较大

外，其他 ３ 种基因组合的变幅并不明显（表 ４）。

表 ４　 Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 抗性基因及其基因型组合在粳稻新品系中的分布

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｉ⁃ｂ， Ｐｉ⁃ｔａ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｇｅｎｏｔｙｐｉｃ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｎｅｗ ｊａｐｏｎｉｃａ ｒｉｃｅ ｌｉｎｅｓ

年份 份数

抗性基因

Ｐｉ⁃ｂ Ｐｉ⁃ｔａ

品种
数量

比例
（％）

品种
数量

比例
（％）

基因组合

Ｐｉ⁃ｂ ／ Ｐｉ⁃ｔａ Ｐｉ⁃ｂ ／ ｐｉ⁃ｔａ ｐｉ⁃ｂ ／ Ｐｉ⁃ｔａ ｐｉ⁃ｂ ／ ｐｉ⁃ｔａ

品种
数量

比例
（％）

品种
数量

比例
（％）

品种
数量

比例
（％）

品种
数量

比例
（％）

２０１１ ２８２ ２５０ ８８．７ ９５ ３３．７ ８８ ３１．２ １６２ ５７．４ ７ ２．５ ２５ ８．９
２０１２ ３３６ ３１９ ９４．９ １１９ ３５．４ １１２ ３３．３ ２０７ ６１．６ ７ ２．１ １０ ３．０
合计 ６１８ ５７０ ９２．１ ２１４ ３４．６ ２００ ３２．４ ３６９ ５９．７ １４ ２．３ ３５ ５．７

５陈　 涛等：Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 基因在江苏省粳稻中的分布以及与穗颈瘟抗性的关系



２．３　 粳稻新品系 Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 不同基因组合与 ６ 个
稻瘟病生理小种的抗性关系

　 　 ２０１１ 和 ２０１２ 年，利用具有代表性的 ６ 个稻瘟

病生理小种分别对 ２８２ 份和 ３３６ 份粳稻新品系进

行穗颈瘟的人工接种鉴定。 结果表明：基因组合

为 Ｐｉ⁃ｂ ／ Ｐｉ⁃ｔａ 的粳稻品系，两年穗颈瘟感病率分别

为 １．１％ ～２１􀆰 ６％和 ２．７％ ～ ２６􀆰 ８％，病情指数分别

为 １５．３ ～ ４４􀆰 ０ 和 １４．０ ～ ３４􀆰 ６；基因组合为 Ｐｉ⁃ｂ ／ ｐｉ⁃
ｔａ 的粳稻品系，两年穗颈瘟感病率分别为 ８􀆰 ６％ ～
６５􀆰 ４％和 ２２􀆰 ７％ ～６２􀆰 ３％，病情指数分别为 ３２􀆰 ３ ～
７４􀆰 ７ 和 ４４􀆰 ６ ～ ６９􀆰 ０；基因组合为 ｐｉ⁃ｂ ／ Ｐｉ⁃ｔａ 的粳稻

品系，两年穗颈瘟感病率均为 １４􀆰 ３％ ～ ２８􀆰 ６％，病
情指数分别为 １４􀆰 ３ ～ ４２􀆰 ９ 和 ２５􀆰 ０ ～ ３５􀆰 ７；而基因

组合为 ｐｉ⁃ｂ ／ ｐｉ⁃ｔａ 的粳稻品系，两年穗颈瘟感病率

分别为 ３２􀆰 ０％ ～８８􀆰 ０％和 ５０􀆰 ０％ ～８０􀆰 ０％，病情指

数分别为 ４８􀆰 ０ ～ ８２􀆰 ０ 和 ５２􀆰 ５ ～ ８０􀆰 ０。 合并分析

两年的数据，Ｐｉ⁃ｂ ／ Ｐｉ⁃ｔａ、Ｐｉ⁃ｂ ／ ｐｉ⁃ｔａ、ｐｉ⁃ｂ ／ Ｐｉ⁃ｔａ 和 ｐｉ⁃
ｂ ／ ｐｉ⁃ｔａ ４ 种基因组合粳稻品系的穗颈瘟感病率分

别 为 ３􀆰 ０％ ～ ２３􀆰 ０％、 ２５􀆰 ２％ ～ ４７􀆰 ２％、 １４􀆰 ３％ ～
２８􀆰 ６％和 ３７􀆰 １％ ～７４􀆰 ３％，病情指数分别为 １６􀆰 ３ ～
３７􀆰 ０、２５􀆰 ２ ～ ４７􀆰 ２、１８􀆰 ３ ～ ３５􀆰 ０ 和 ４９􀆰 ３ ～ ７４􀆰 ３ （表

５）。 由此可见，两年汇总的鉴定结果与年度间的

鉴定结果基本吻合。
综合不同稻瘟病菌生理小种的鉴定结果，发现

同时含 Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 抗性基因的粳稻品系穗颈瘟感

病率和病情指数都较低，不含 Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 抗性基

因的品系穗颈瘟感病率和病情指数都较高，而只含

Ｐｉ⁃ｂ 抗性基因的品系穗颈瘟感病率和病情指数均高

于只含 Ｐｉ⁃ｔａ 抗性基因的新品系。 这说明 Ｐｉ⁃ｂ 和

Ｐｉ⁃ｔａ 抗性基因的聚合的确能够有效提高粳稻品系

的穗颈瘟抗性，且 Ｐｉ⁃ｔａ 基因的抗性效果要明显好于

Ｐｉ⁃ｂ 基因。

表 ５　 接种 ６ 个稻瘟病菌生理小种后 Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 不同基因组合粳稻新品系的穗颈瘟发病反应

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｔｈｅ ｄｉｓｅａｓｅ ｏｃｃｕｒｅｎｃｅ ｏｆ ｒｉｃｅ ｎｅｃｋ ｂｌａｓｔ ｄｉｓｅａｓｅ ｆｏｒ ｎｅｗ ｊａｐｏｎｉｃａ ｒｉｃｅ ｌｉｎｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ Ｐｉ⁃ｂ ａｎｄ Ｐｉ⁃ｔａ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ ｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ６
ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒａｃｅｓ

生理小种 年份

Ｐｉ⁃ｂ ／ Ｐｉ⁃ｔａ 品系

感病数
感病率
（％）

病情
指数

Ｐｉ⁃ｂ ／ ｐｉ⁃ｔａ 品系

感病数
感病率
（％）

病情
指数

ｐｉ⁃ｂ ／ Ｐｉ⁃ｔａ 品系

感病数
感病率
（％）

病情
指数

ｐｉ⁃ｂ ／ ｐｉ⁃ｔａ 品系

感病数
感病率
（％）

病情
指数

ＺＢ２９ ２０１１ １０ １１．４ １３．１ ３３ ２０．４ ３７．３ １ １４．３ １４．３ １５ ６０．０ ６５．０

２０１２ ３ ２．７ １４．３ ６３ ３０．４ ４５．２ １ １４．３ ２５．０ ５ ５０．０ ６５．０

合计 １３ ６．５ １３．８ ９６ ２６．０ ４１．７ ２ １４．３ １９．６ ２０ ５７．１ ６５．０

ＺＣ１５ ２０１１ １ １．１ １６．５ １４ ８．６ ３２．６ １ １４．３ ２８．６ １９ ７６．０ ７５．０

２０１２ １６ １４．３ ３１．０ １２９ ６２．３ ６９．０ １ １４．３ ３２．１ ７ ７０．０ ６７．５

合计 １７ ８．５ ２４．６ １４３ ３８．８ ５３．０ ２ １４．３ ３０．４ ２６ ７４．３ ７２．９

ＺＤ１ ２０１１ １９ ２１．６ ４１．２ １０６ ６５．４ ７４．７ ２ ２８．６ ４２．９ ２２ ８８．０ ８２．０

２０１２ ２７ ２４．１ ３１．０ ６４ ３０．９ ４４．６ ２ ２８．６ ３２．１ ４ ４０．０ ５５．０

合计 ４６ ２３．０ ３５．５ １７０ ４６．１ ５７．８ ４ ２８．６ ３７．５ ２６ ７４．３ ７４．３

ＺＥ３ ２０１１ ２ ２．３ ２０．２ ４８ ２９．６ ４６．９ １ １４．３ ３５．７ １４ ５６．０ ７２．０

２０１２ ４ ３．６ １３．８ ４７ ２２．７ ３９．７ １ １４．３ ２８．６ ８ ８０．０ ８０．０

合计 ６ ３．０ １６．６ ９５ ２５．７ ４２．９ ２ １４．３ ３２．１ ２２ ６２．９ ７４．３

ＺＦ１ ２０１１ １１ １２．５ ２６．１ ７５ ４６．３ ５６．３ １ １４．３ ２１．４ １８ ７２．０ ６７．０

２０１２ ６ ５．４ １９．９ ９９ ４７．８ ５２．１ ２ ２８．６ ３５．７ ６ ６０．０ ６２．５

合计 １７ ８．５ ２２．６ １７４ ４７．２ ５３．９ ３ ２１．４ ２８．６ ２４ ６８．６ ６５．７

ＺＧ１ ２０１１ ６ ６．８ ２４．４ ２３ １４．２ ３２．３ １ １４．３ ３２．１ ８ ３２．０ ４８．０

２０１２ ３０ ２６．８ ２９．５ ７０ ３３．８ ４６．７ ２ ２８．６ ３２．１ ５ ５０．０ ５２．５

合计 ３６ １８．０ ２７．３ ９３ ２５．２ ４０．４ ３ ２１．４ ３２．１ １３ ３７．１ ４９．３
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３　 讨 论

穗颈瘟是江苏省粳稻生产中一种常见的稻瘟病

类型。 病菌在孕穗期通过侵染感病品种穗颈和枝梗

基部，阻断养分运输，形成大量枯枝甚至白穗，从而

影响水稻的产量［２０］。 由于穗颈瘟前期病症不明显，
难以进行有效化学预防，因此抗病品种的选育显得

尤为重要。 目前，水稻中已克隆的稻瘟病抗性基因

较多，但真正与穗颈瘟抗性有关的基因只有 Ｐｂ１。
该基因存在于巴基斯坦籼稻品种 Ｍｏｄａｎ 中，很难快

速用于江苏粳稻的穗颈瘟抗性改良［２１］。
Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 是最早克隆的 ２ 个具有广谱抗性

的稻瘟病基因，它们普遍存在于中国现有粳稻栽培

品种中［２２⁃２３］。 李进斌等［２４］利用分子标记对 ９９ 份云

南省地方粳稻的稻瘟病抗性基因进行分析，发现含

Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 基因的品种数分别为 １８ 和 ２８ 个，所占

比例分别为 １８．２％和 ２８．３％；刘华招等［２５］ 对黑龙江

省 ３６ 份粳稻主栽品种进行 Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 基因的分

子检测，结果表明 Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 基因的频率分别为

１１．１％和 １６．７％；沈海波等［２６］通过对吉林省 ２４ 份粳

稻主推品种中稻瘟病抗性基因的 ＰＣＲ 检测，发现

Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 基因的频率分别为 ４．２％和 ３７．５％。 而

本研究 ４８ 份江苏省粳稻品种中 Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 基因

所占比例分别为 ６４．６％和 ４５．８％。 由此可以看出，
这些稻瘟病抗性基因在中国不同稻区粳稻中的分布

存在着差异，江苏品种中 Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 基因出现的

频率明显高于其他地区的粳稻品种，这可能与江苏

粳稻品种选育过程中长期注重稻瘟病抗性有关［２７］。
在明确 Ｐｉ⁃ｂ 和 Ｐｉ⁃ｔａ 抗性基因分布的基础上，

本研究进一步探讨了它们在穗颈瘟抗病育种中的利

用价值。 通过对 ６１８ 份粳稻新品系 ４ 种基因型组合

与抗性的关系分析，发现含单个抗性基因的新品系

无论是感病率还是病情指数都明显低于不含 Ｐｉ⁃ｂ
和 Ｐｉ⁃ｔａ 抗性基因的品系，且 Ｐｉ⁃ｔａ 基因的抗性效果

要明显好于 Ｐｉ⁃ｂ 基因，而同时含有两个抗性基因的

新品系其抗性水平又优于只含单个抗性基因的粳稻

品系，这与前人接种混合生理小种所得出的结论是

基本一致的［２８］。 因此，在品种（系）中有效聚合 Ｐｉ⁃ｂ
和 Ｐｉ⁃ｔａ 抗性基因，可以提高江苏省粳稻的穗颈瘟抗

性，加快抗病育种进程。 同时，本研究还发现不含或

同时含有上述 ２ 个抗性基因的粳稻品系中，也存在

一定的抗病或感病率，其原因可能是粳稻品系的亲

本来源不同，遗传背景复杂，除上述基因外，还存在

其他主效抗性位点的作用［２９］。 因此，继续深入挖掘

和评价粳稻中与穗颈瘟相关的抗性基因，对进一步

提高品种穗颈瘟抗性水平具有重要意义。
此外，从本研究结果还可以看出，抗性基因 Ｐｉ⁃ｂ

和 Ｐｉ⁃ｔａ 在中熟中粳中的频率较低，不含两个抗性基

因的品种数所占比例较高，这与育种中采用的骨干

亲本多为镇稻 ８８、武育粳 ３ 号有关［３０］。 因此，尽可

能选择两个抗性基因互补的优良中粳稻材料作亲本

进行杂交，通过分子标记对后代植株进行筛选，从而

实现基因聚合，这是目前提高江苏省中熟中粳水稻

穗颈瘟抗性最快速、有效的方法。

致谢：感谢江苏省农业科学院植物保护研究所刘永

峰研究员提供 ＺＢ２９、ＺＣ１５、ＺＤ１、ＺＥ３、ＺＦ１和 ＺＧ１ ６ 个

稻瘟病生理小种的菌株。
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