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　 　 摘要：　 稻瘟病是江苏省粳稻的主要病害，以穗颈瘟的危害最为严重，选育抗病品种是防治该病害最有效的方

法。 为了明确江苏省粳稻穗颈瘟的主要抗病基因以及主要粳稻品种的抗稻瘟病基因型，利用稻瘟病抗性基因 Ｐｉ⁃
ｔａ、Ｐｉ⁃ｂ、Ｐｉ⁃ｋｈ、Ｐｉ⁃ｋｍ 的功能标记对 ２００７－２０１３ 年江苏省审定的粳稻品种进行基因型检测。 结果表明：６５ 份审定的

粳稻品种中同时含有 ３ 个稻瘟病抗病基因的品种 ６ 份，占审定品种的 ９􀆰 ２％；同时含有 ２ 个稻瘟病抗病基因的品种

２３ 份，占审定品种的 ３５􀆰 ４％；含有 １ 个稻瘟病抗病基因的品种 ２７ 份，占审定品种的 ４１􀆰 ５％；不含有这 ４ 个抗病基因

的品种 ９ 份，占审定品种的 １３􀆰 ９％。 ２０１４ 年穗颈瘟接种鉴定结果表明：含有 ３ 个抗病基因的 ６ 份品种均表现为抗

穗颈瘟；含有 ２ 个抗病基因的品种中 １９ 份品种抗穗颈瘟，４ 份品种感穗颈瘟；含有 １ 个抗病基因的品种中 １２ 份品

种抗穗颈瘟，１５ 份品种感穗颈瘟；不含有这 ４ 个抗病基因的品种中 １ 份品种抗穗颈瘟，８ 份品种感穗颈瘟。 相关性

和回归分析结果表明：稻瘟病抗性基因 Ｐｉ⁃ｔａ、Ｐｉ⁃ｂ、Ｐｉ⁃ｋｍ 与穗颈瘟的抗性呈正相关，相关系数分别 ０􀆰 ８１、０􀆰 １１ 和

０􀆰 １５；稻瘟病抗性基因 Ｐｉ⁃ｋｈ与穗颈瘟抗性呈负相关，相关系数为－０􀆰 ０５。
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　 　 水稻是江苏省第一大粮食作物，全省 ８０％以上

的人口以稻米为主食。 近年来江苏省水稻种植面积

约为 ２．２０× １０６ ｈｍ２，占中国水稻种植总面积的

７􀆰 ４％，其中粳稻面积约占全省水稻总面积的 ９０％；
稻谷总产量为 １．９２２× １０７ ｔ，占中国稻谷总产量的

９􀆰 ４％，单产水平居中国之首［１⁃２］。 保障水稻生产对

确保江苏省粮食安全和农业可持续发展具有十分重

大的战略意义。 影响水稻生产安全的因素很多，其
中病害问题是制约水稻生产的重要障碍之一。 由稻

瘟病菌（Ｍａｇｎａｐｏｒｔｈｅ ｏｒｙｚａｅ） ［３］ 引起的稻瘟病是江

苏水稻最主要的病害， ２０ 世纪 ９０ 年代初发病面积

达 １．６７×１０６ ｈｍ２，减产 ３．５×１０５ ｔ，苗瘟、叶瘟、穗颈瘟

在江苏省都有发生，但穗颈瘟的潜在威胁最大，严重

时可能导致颗粒无收［４］。
稻瘟病的防治途径主要是化学防治［５］ 和种植

抗性品种［６］，实践证明，选育和推广抗病品种是防

治稻瘟病最经济、有效和安全的方法。 稻瘟病抗病

基因的鉴定和克隆是培育抗病品种的基础和前提。
目前，已从不同抗病品种中鉴定出大约 ８０ 个稻瘟病

抗性基因， Ｐｉ⁃ｂ［７］、 Ｐｉ⁃ｔａ［８］、 Ｐｉ⁃ｋｈ ［９］、 Ｐｉ⁃ｋｍ［１０］、 Ｐｉ⁃
ｄ２［１１］、Ｐｉ⁃９［１２］、Ｐｉ⁃２１［１３］、Ｐｉ⁃ａ［１４］等至少 ２０ 个抗稻瘟

病基因已经被克隆。 但这些抗稻瘟病基因主要来源

于野生稻、地方品种和籼稻品种［１５］，很难在粳稻育

种中直接应用。 另外稻瘟病菌生理小种演化迅速，
且不同地区稻瘟病菌的小种具有专化性及互补性。
因此，明确江苏省不同粳稻品种的主要抗稻瘟病基

因型和穗颈瘟抗性是选育适应江苏省粳稻区具有持

久抗稻瘟病尤其是抗穗颈瘟水稻新品种的基础。
本研究利用 ４ 个抗稻瘟病基因的功能标记对

２００７－２０１３ 年以来江苏省审定推广的不同类型的粳

稻品种进行基因型检测，同时进行穗颈瘟接种鉴定，
通过相关性分析，明确江苏省粳稻穗颈瘟主要抗病基

因，为江苏省粳稻穗颈瘟抗病育种提供理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 供试材料

供试水稻材料包括：２００７－２０１３ 年江苏省审定

的粳稻品种 ６５ 份，其中，中熟中粳 １５ 份、迟熟中粳

１９ 份、早熟晚粳 ２０ 份、中熟晚粳 １１ 份；携带 Ｐｉ⁃ｔａ、
Ｐｉ⁃ｂ、Ｐｉ⁃ｋｈ、Ｐｉ⁃ｋｍ 的丽江新团黑谷的近等基因系各

１ 份，编号分别为 ＩＲＢＬ１３、ＩＲＢＬ１４、ＩＲＢＬ２５、ＩＲＢＬ８，
由国际水稻所育成；丽江新团黑谷 １ 份（表 １）。

稻瘟病抗性鉴定的供试菌株为 ２０１０ 年和 ２０１４
年分离得到的江苏省稻瘟病菌代表菌株：２０１４⁃２９０⁃
１（ＺＢ２７）、２０１４⁃３０⁃１（ＺＣ１５）、２０１４⁃５６⁃２（ ＺＤ７）、２０１０⁃
５５⁃１（ＺＥ３）、２０１４⁃２８４⁃２（ＺＦ１）、２０１４⁃３０３⁃１（ＺＧ１），共
计 ６ 个小种的菌株。 由江苏省农业科学院植物保护

研究所提供。
１．２　 穗颈瘟的接种鉴定

采用江苏省水稻品种中间试验的接种方法，将
参试材料用抗菌素 ４０２ 浸种 ３ ｄ 后，用清水冲洗催

芽 １～２ ｄ，播于育秧盘内，每品系播 １５ ～ ２０ 粒。 将

供试菌株移植到 ＲＣＡ 培养基（玉米粉 ４０ ｇ、稻秆粉

５０ ｇ、琼脂 ２０ ｇ）上，在 ２５ ℃下培养 ７ ｄ，用黑光灯照

射 ７２ ｈ 后，待稻瘟病菌产生孢子后，再用无菌水洗

下，将各稻瘟病菌株孢子混合，配成 １０×１０ 倍显微

镜下每视野 ３０～ ４０ 个孢子的悬浮液。 在水稻孕穗

初期注射接种，每穗注射 １ ｍｌ，接种时间为每天下午

６ 点以后，于水稻成熟后按调查标准调查接种鉴定

结果。 穗颈瘟鉴定标准如下，０ 级：无病，免疫；１
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

量有显著影响，感病； ４ 级：穗颈发病造成白穗，
高感［１６］。
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表 １　 供试品种的审定时间及其类型

Ｔａｂｌｅ １　 Ａｐｐｒｏｖｅｄ ｔｉｍｅ ａｎｄ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

　 类型 水稻品种（审定时间或含有的抗病基因） 品种数

中熟中粳 连粳 ４ 号（２００７）、武运粳 ２１ 号（２００７）、淮稻 １１ 号（２００７）、华粳 ６ 号（２００８）、盐粳 １１ 号（２００９）、连粳 ６ 号
（２００９）、连粳 ７ 号（２０１０）、华瑞稻 １ 号（２０１１）、连粳 １１ 号（２０１２）、盐稻 １１ 号（２０１２）、连粳 ９ 号（２０１２）、连粳
１０ 号（２０１２）、武运粳 ２７ 号（２０１２）、淮稻 １４ 号（２０１３）、泗稻 ７８５（２０１３）

１５

迟熟中粳 盐粳 ９ 号（２００７）、淮稻 １０ 号（２００７）、淮糯 １２ 号（２００８）、通糯 ３ 号（２００８）、扬农稻 １ 号（２００９）、淮稻 １３ 号
（２００９）、盐粳 １０ 号（２００９）、盐稻 １０ 号（２００９）、南粳 ４５（２００９）、武运粳 ２４ 号（２０１０）、华粳 ７ 号（２０１０）、宁粳 ５
号（２０１１）、镇稻 １４ 号（２０１１）、扬育粳 ２ 号（２０１１）、苏稻 ５ 号（２０１２）、南粳 ４９（２０１２）、盐稻 １２ 号（２０１３）、南粳
９１０８（２０１３）、扬粳 ８０５（２０１３）

１９

早熟晚粳 南粳 ４４（２００７）、镇稻 １０ 号（２００７）、宁粳 ３ 号（２００８）、扬粳 ４０３８（２００８）、武运粳 １９ 号（２００８）、常农粳 ５ 号
（２００８）、扬粳 ４２２７（２００９）、澄糯 ２１８（２００９）、常糯 １ 号（２０１０）、武运粳 ２３ 号（２０１０）、镇稻 １１ 号（２０１０）、南粳
５０５５（２０１１）、通粳 ９８１（ ２０１１）、镇稻 １５ 号（ ２０１１）、常农粳 ７ 号（ ２０１２）、镇稻 １６ 号（ ２０１２）、武运粳 ２９ 号
（２０１２）、扬粳 ８０６（２０１３）、镇稻 １８ 号（２０１３）、镇糯 １９ 号（２０１３）

２０

中熟晚粳 嘉 ３３（２００７）、太湖糯 ２ 号（２００８）、南粳 ４６（２００８）、武育粳 ２０ 号（２００８）、镇稻 １２ 号（２００９）、南粳 ４７（２００９）、镇
稻 １３ 号（２０１０）、常农粳 ６ 号（２０１１）、镇稻 １７ 号（２０１２）、宁稻 １ 号（２０１３）、南粳 ５０（２０１３）

１１

抗稻瘟病单基因系 丽江新团黑谷、ＩＲＢＬ１３（Ｐｉ⁃ｔａ）、ＩＲＢＬ１４（Ｐｉ⁃ｂ）、ＩＲＢＬ８（Ｐｉ⁃ｋｈ）、ＩＲＢＬ２５（Ｐｉ⁃ｋｍ） ５

１．３　 抗病基因标记的设计

根据稻瘟病抗病基因 Ｐｉ⁃ｔａ、Ｐｉ⁃ｂ、Ｐｉ⁃ｋｈ、Ｐｉ⁃ｋｍ
的抗病基因型和感病等位基因型在 ＤＮＡ 序列上的

差异设计基因功能标记，用于对 ４ 对基因进行基因

型鉴定。 其中，Ｐｉ⁃ｔａ、Ｐｉ⁃ｂ 的基因功能标记为等位基

因特异性 ＰＣＲ 引物［１７⁃１８］，Ｐｉ⁃ｋｈ、Ｐｉ⁃ｋｍ 的基因功能

标记为插入缺失 ＰＣＲ 引物［１９⁃２０］。 引物名称、序列、
位置及其扩增片段预期大小见表 ２，引物由上海英

潍捷基公司合成。

表 ２　 用于 ＰＣＲ 反应的引物

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ＰＣＲ

目标基因 引物名称 　 　 　 序列 （５′→３′） 片段长度（ｂｐ）

　 Ｐｉ⁃ｔａ Ｐｉｔａ⁃Ｆ ＡＧＣＡＧＧＴＴＡＴＡＡＧＣＴＡＧＧＣＣ １ ０４２

Ｐｉｔａ⁃Ｒ ＣＴＡＣＣＡＡＣＡＡＧＴＴＣＡＴＣＡＡＡ

　 ｐｉ⁃ｔａ Ｎｐｉｔａ⁃Ｆ ＡＧＣＡＧＧＴＴＡＴＡＡＧＣＴＡＧＣＴＡＴ １ ０４２

Ｎｐｉｔａ⁃Ｒ ＣＴＡＣＣＡＡＣＡＡＧＴＴＣＡＴＣＡＡＡ

　 Ｐｉ⁃ｂ Ｐｉｂ⁃Ｆ ＧＡＡＣＡＡＴＧＣＣＣＡＡＡＣＴＴＧＡＧＡ ３６５

Ｐｉｂ⁃Ｒ ＧＧＧＴＣＣＡＣＡＴＧＴＣＡＧＴＧＡＧＣ

　 ｐｉ⁃ｂ Ｎｐｉｂ⁃Ｆ ＴＣＧＧＴＧＣＣＴＣＧＧＴＡＧＴＣＡＧＴ ８０３

Ｎｐｉｂ⁃Ｒ ＧＧＧＡＡＧＣＧＧＡＴＣＣＴＡＧＧＴＣＴ

　 Ｐｉ⁃ｋｈ Ｐｉｋｈ⁃Ｆ ＣＣＣＡＡＣＡＴＴＧＧＴＡＧＴＡＧＴＧＣ ２５８ ／ ４０１

Ｐｉｋｈ⁃Ｒ ＴＣＣＴＴＣＡＴＡＣＧＣＡＡＣＡＡＴＣＴ

　 Ｐｉ⁃ｋｍ Ｐｉｋｍ⁃１Ｆ ＴＧＡＧＣＴＣＡＡＧＧＣＡＡＧＡＧＴＴＧＡＧＧＡ １７４ ／ ２１３

Ｐｉｋｍ⁃１Ｒ ＴＧＴＴＣＣＡＧＣＡＡＣＴＣＧＡＴＧＡＧ

　 Ｐｉ⁃ｋｍ Ｐｉｋｍ⁃２Ｆ ＣＡＧＴＡＧＣＴＧＴＧＴＣＴＣＡＧＡＡＣＴＡＴＧ ２９０ ／ ３３２

Ｐｉｋｍ⁃２Ｒ ＡＡＧＧＴＡＣＣＴＣＴＴＴＴＣＧＧＣＣＡＧ

１．４　 ＤＮＡ 提取

在水稻分蘖盛期采取新鲜幼嫩叶片，按卢扬江

等［２１］的方法提取水稻基因组 ＤＮＡ。

１．５　 ＰＣＲ 扩增和电泳

２０ μｌ 的反应体系包括：模板 ＤＮＡ（约 １５ ｎｇ ／ μｌ）
２􀆰 ０ μｌ，引物 （４ ｐｍｏｌ ／ μｌ） ２􀆰 ０ μｌ， １０×缓冲液 （ ２５
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ｍｍｏｌ ／ Ｌ）２􀆰 ０ μｌ，ＭｇＣｌ２（２５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ）１􀆰 ２ μｌ，ｄＮＴＰ（２􀆰 ５
ｍｍｏｌ ／ Ｌ）０􀆰 ４ μｌ，Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合酶（５ Ｕ ／ μｌ）０􀆰 ２ μｌ，灭
菌双蒸水 １２􀆰 ２ μｌ。 在 Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ ＰＣＲ 仪上进行扩增，
反应条件为：９４ ℃ 预变性 ５ ｍｉｎ；９４ ℃ ３０ ｓ，５８ ℃
３０ ｓ，７２ ℃ １ ｍｉｎ，共 ３５ 个循环；７２ ℃再延伸 １０ ｍｉｎ。
反应产物在琼脂糖上进行分离电泳，溴化乙锭染色，
然后在紫外凝胶成像仪上观察并照相。

２　 结果与分析

２．１　 Ｐｉ⁃ｔａ、Ｐｉ⁃ｂ、Ｐｉ⁃ｋｈ和 Ｐｉ⁃ｋｍ 功能标记的检测与

验证
　 　 Ｐｉ⁃ｔａ 基因功能标记 Ｐｉｔａ、Ｎｐｉｔａ 对不同品种进行

基因型检测时，Ｐｉｔａ 能够扩增出１ ０４２ ｂｐ 的目的条

带，同时 Ｎｐｉｔａ 不能够扩增出１ ０４２ ｂｐ 的目的条带，
说明该品种含有 Ｐｉ⁃ｔａ 抗病基因型；Ｐｉｔａ 不能够扩增

出１ ０４２ ｂｐ 的目的条带，同时 Ｎｐｉｔａ 能够扩增出

１ ０４２ ｂｐ 的目的条带，说明该品种含有 ｐｉ⁃ｔａ 感病基

因型（图 １Ａ、图 １Ｂ）。 Ｐｉ⁃ｂ 基因功能标记 Ｐｉｂ、Ｎｐｉｂ
进行基因型检测时，Ｐｉｂ 能够扩增出 ３６５ ｂｐ 的目的

条带，同时 Ｎｐｉｂ 不能够扩增出 ８０３ ｂｐ 的目的条带，
说明该品种含有 Ｐｉ⁃ｂ 抗病基因型；Ｐｉｂ 不能够扩增

出 ３６５ ｂｐ 的目的条带，同时 Ｎｐｉｂ 能够扩增出 ８０３
ｂｐ 的目的条带，说明该品种含有 ｐｉ⁃ｂ 感病基因型

（图 １Ｃ、图 １Ｄ）。 Ｐｉ⁃ｋｈ基因功能标记 Ｐｉｋｈ 进行基因

型检测时，Ｐｉｋｈ 扩增出 ２５８ ｂｐ 的目的条带的品种含

有 Ｐｉ⁃ｋｈ抗病基因型，扩增出 ４０１ ｂｐ 的目的条带的品

种含有 ｐｉ⁃ｋｈ感病基因型（图 １Ｅ）。 Ｐｉ⁃ｋｍ 基因功能

标记 Ｐｉｋｍ１、Ｐｉｋｍ２ 进行基因型检测时，Ｐｉｋｍ１ 扩增

出 １７４ ｂｐ 的目的条带，同时 Ｐｉｋｍ２ 扩增出 ２９０ ｂｐ 的

目的条带的品种含有 Ｐｉ⁃ｋｍ 抗病基因型，其他不同

类型的条带组合均为含有 ｐｉ⁃ｋｍ 感病基因型的品种

（图 １Ｆ、图 １Ｇ）。

１：丽江新团黑谷；２：Ａ～Ｇ 依次为 ＩＲＢＬ１３、ＩＲＢＬ１３、ＩＲＢＬ１４、ＩＲＢＬ１４、ＩＲＢＬ８、ＩＲＢＬ２５；３：连粳 ４ 号；４：武运粳 ２１ 号； ５：淮稻 １１；６：华粳 ６ 号；７：
盐粳 １１ 号；８：连粳 ６ 号；９：盐粳 ９ 号； １０：淮稻 １０ 号；１１：淮糯 １２ 号；１２： 通糯 ３ 号；１３：扬农稻 １ 号；１４：淮稻 １３ 号；１５：南粳 ４４；１６：镇稻 １０
号；１７：宁粳 ３ 号；１８：扬粳 ４０３８；１９：武运粳 １９ 号；２０：嘉 ３３：２１：太湖糯 ２ 号；２２：南粳 ４６；２３：武育粳 ２０ 号；２４：镇稻 １２ 号。

图 １　 稻瘟病抗病基因功能标记对部分水稻品种 ＰＣＲ 扩增结果

Ｆｉｇ．１　 ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｉｃｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｗｉｔｈ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｍａｒｋｅｒｓ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ

２．２　 江苏省粳稻品种 ４ 个抗病基因型检测结果

利用 稻 瘟 病 抗 病 基 因 Ｐｉ⁃ｔａ、 Ｐｉ⁃ｂ、 Ｐｉ⁃ｋｈ 和

Ｐｉ⁃ｋｍ的功能标记对 ２００７—２０１３ 年江苏省审定

的不同类 型 的 粳 稻 品 种 进 行 基 因 型 检 测 （ 表

３） 。 由表 ３ 可以看出，含有 ３ 个抗病基因的材

料为 ６ 份，其中，中熟中粳 １ 份、迟熟中粳 ２ 份、
早熟晚粳 ３ 份；含有 ２ 个抗病基因的材料为 ２３

份，其中，中熟中粳 ４ 份、迟熟中粳 ７ 份、早熟晚

粳 １０ 份、中熟晚粳 ２ 份；含有 １ 个抗病基因的

材料 ２７ 份，其中，中熟中粳 ３ 份、迟熟中粳 ９
份、早熟晚粳 ７ 份、中熟晚粳 ８ 份；不含有这 ４
个抗病基因的材料为 ９ 份，其中，中熟中粳 ７
份、迟熟中粳 １ 份、中熟晚粳 １ 份；同时含有 ４
个抗病基因的材料 ０ 份。
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表 ３　 供试水稻品种的 Ｐｉ⁃ｔａ、Ｐｉ⁃ｂ、Ｐｉ⁃ｋｈ和 Ｐｉ⁃ｋｍ 基因型检测结果

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ｏｆ Ｐｉ⁃ｔａ， Ｐｉ⁃ｂ， Ｐｉ⁃ｋｈ， ａｎｄ Ｐｉ⁃ｋｍ ｉｎ ｒｉｃｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｗｉｔｈ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｍａｒｋｅｒｓ

　 品种 Ｐｉ⁃ｔａ Ｐｉ⁃ｂ Ｐｉ⁃ｋｈ Ｐｉ⁃ｋｍ 穗颈瘟
发病等级

抗病性
评价

　 品种 Ｐｉ⁃ｔａ Ｐｉ⁃ｂ Ｐｉ⁃ｋｈ Ｐｉ⁃ｋｍ 穗颈瘟
发病等级

抗病性
评价

连粳 ４ 号 － － － － ４ 高感 扬粳 ８０５ ＋ － － － １ 抗病

武运粳 ２１ 号 ＋ ＋ ＋ － １ 抗病 南粳 ４４ ＋ ＋ － － １ 抗病

淮稻 １１ 号 － － － ＋ ３ 感病 镇稻 １０ 号 － ＋ ＋ － ４ 高感

华粳 ６ 号 － － － － ４ 高感 宁粳 ３ 号 ＋ ＋ ＋ － １ 抗病

盐粳 １１ 号 － － － － ４ 高感 扬粳 ４０３８ ＋ － － － ２ 中抗

连粳 ６ 号 － － － － ４ 高感 武运粳 １９ 号 － ＋ ＋ － ３ 感病

连粳 ７ 号 － － ＋ － ４ 高感 常农粳 ５ 号 － ＋ － － ４ 高感

华瑞稻 １ 号 － － － － ４ 高感 扬粳 ４２２７ － － － ＋ ３ 感病

连粳 １１ 号 － － － － ４ 高感 澄糯 ２１８ ＋ － ＋ － １ 抗病

盐稻 １１ 号 ＋ － ＋ － ２ 中抗 常糯 １ 号 ＋ － － ＋ １ 抗病

连粳 ９ 号 － － － － ４ 高感 武运粳 ２３ 号 － ＋ ＋ － ４ 高感

连粳 １０ 号 － － ＋ － ４ 高感 镇稻 １１ 号 － ＋ － － ２ 中抗

武运粳 ２７ 号 ＋ － ＋ － ２ 中抗 南粳 ５０５５ － ＋ － － ３ 感病

淮稻 １４ 号 ＋ － － ＋ １ 抗病 通粳 ９８１ ＋ － － － １ 抗病

泗稻 ７８５ ＋ － － ＋ １ 抗病 镇稻 １５ 号 ＋ ＋ － － １ 抗病

盐粳 ９ 号 ＋ － ＋ － １ 抗病 常农粳 ７ 号 ＋ ＋ ＋ － １ 抗病

淮稻 １０ 号 ＋ － － － １ 抗病 镇稻 １６ 号 ＋ ＋ ＋ － １ 抗病

淮糯 １２ 号 ＋ － － － １ 抗病 武运粳 ２９ 号 ＋ ＋ － － １ 抗病

通糯 ３ 号 ＋ ＋ ＋ － １ 抗病 扬粳 ８０６ ＋ － － － ２ 中抗

扬农稻 １ 号 ＋ － － － １ 抗病 镇稻 １８ 号 － ＋ ＋ － ２ 中抗

淮稻 １３ 号 － － － ＋ ３ 感病 镇糯 １９ 号 ＋ ＋ － － １ 抗病

盐粳 １０ 号 ＋ ＋ － － ２ 中抗 嘉 ３３ － － ＋ － ４ 高感

盐稻 １０ 号 － － － － １ 抗病 太湖糯 ２ 号 － － － ＋ １ 抗病

南粳 ４５ ＋ ＋ － － １ 抗病 南粳 ４６ － ＋ － － ４ 高感

武运粳 ２４ 号 － ＋ ＋ － ４ 高感 武育粳 ２０ 号 ＋ ＋ － － １ 抗病

华粳 ７ 号 － － ＋ － ４ 高感 镇稻 １２ 号 － ＋ － － ４ 高感

宁粳 ５ 号 ＋ － ＋ － １ 抗病 南粳 ４７ － ＋ － － ３ 感病

镇稻 １４ 号 － ＋ － － ４ 高感 镇稻 １３ 号 － － － － ３ 感病

扬育粳 ２ 号 ＋ ＋ － － １ 抗病 常农粳 ６ 号 － ＋ － － １ 抗病

苏稻 ５ 号 ＋ ＋ － － １ 抗病 镇稻 １７ 号 － ＋ － － ２ 中抗

南粳 ４９ ＋ ＋ － ＋ １ 抗病 宁稻 １ 号 － ＋ － － ２ 中抗

盐稻 １２ 号 － ＋ － － ４ 高感 南粳 ５０ ＋ ＋ － － １ 抗病

南粳 ９１０８ － ＋ － － ３ 感病

＋：抗病基因型；－：感病基因型。

２．３　 江苏省粳稻穗颈瘟接种鉴定结果

２０１４ 年对 ６５ 份江苏省粳稻品种进行穗颈瘟抗

性接种鉴定，结果见表 ３、表 ４。 ６５ 份粳稻品种中表

型为穗颈瘟抗病的材料为 ３８ 份，感病材料 ２７ 份。

抗性表现为 １ 级的材料 ２９ 份，其中，中熟中粳 ３ 份、
迟熟中粳 １２ 份、早熟晚粳 １０ 份、中熟晚粳 ４ 份；穗
颈瘟抗性表现为 ２ 级的材料 ９ 份，其中，中熟中粳 ２
份、迟熟中粳 １ 份、早熟晚粳 ４ 份、中熟晚粳 ２ 份；穗
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颈瘟抗性表现为 ３ 级的材料 ８ 份，其中，中熟中粳 １
份、迟熟中粳 ２ 份、早熟晚粳 ３ 份、中熟晚粳 ２ 份；穗
颈瘟抗性表现为 ４ 级的材料 １９ 份，其中，中熟中粳

９ 份、迟熟中粳 ４ 份、早熟晚粳 ３ 份、中熟晚粳 ３ 份。

表 ４　 供试水稻品种穗颈瘟鉴定结果

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｎｅｃｋ ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ ｒｉｃｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

类型
穗颈瘟抗性

１ 级 ２ 级 ３ 级 ４ 级

中熟中粳 ３ ２ １ ９

迟熟中粳 １２ １ ２ ４

早熟晚粳 １０ ４ ３ ３

中熟晚粳 ４ ２ ２ ３

２．４　 ４ 个抗病基因与江苏省粳稻穗颈瘟抗性的相

关性

　 　 由表 ３ 可以看出，含有 ３ 个抗病基因的 ６ 份粳

稻品种穗颈瘟抗性均表现为 １ 级，含有 ２ 个抗病基

因的 ２３ 份粳稻品种中穗颈瘟抗性表现为 １ 级的 １５
份、２ 级的 ４ 份、３ 级的 １ 份、４ 级的 ３ 份；含有 １ 个抗

病基因的 ２７ 份粳稻品种中穗颈瘟抗性表现为 １ 级

的 ７ 份、２ 级的 ５ 份、３ 级的 ６ 份、４ 级的 ９ 份；不含有

这 ４ 个稻瘟病抗病基因的 ９ 份粳稻品种中穗颈瘟抗

性表现为 １ 级的 １ 份、３ 级的 １ 份、４ 级的 ７ 份。 ４ 对

稻瘟病抗病基因与穗颈瘟抗性的相关性和回归分析

结果表明：Ｐｉ⁃ｔａ、Ｐｉ⁃ｂ、Ｐｉ⁃ｋｍ 与穗颈瘟的抗性呈正相

关，相关系数分别 ０􀆰 ８１、０􀆰 １１ 和 ０􀆰 １５；Ｐｉ⁃ｋｈ与穗颈

瘟抗性呈负相关，相关系数为－０􀆰 ０５。

３　 讨 论

稻瘟病是江苏省水稻最为严重的病害之一，其
中又以穗颈瘟对产量的影响最大。 实践证明，种植

抗病品种是防治稻瘟病最经济有效和环保的方法。
传统的选育抗病品种的方法主要依赖于抗性鉴定和

表型选择，不仅周期长而且受许多条件的限制，再加

上病原菌小种遗传的复杂性和致病性的多样性，使
得抗病新品种在推广几年内很快丧失抗性。 近年

来，随着越来越多的稻瘟病抗病基因被精细定位和

克隆，利用与稻瘟病抗病基因紧密连锁的分子标记

甚至基因本身的功能标记进行辅助选择已经成为稻

瘟病抗病育种的常规手段，该方法所面临的最大挑

战在于抗病基因的正确选择。 在不同地区稻瘟病主

要抗病基因鉴定方面，不同学者研究发现 Ｐｉ⁃ｔａ２、
Ｐｉ⁃ｚ、Ｐｉ⁃ｚｔ对云南稻瘟病具有较强抗性，可以在育种

上加以利用［２２⁃２４］。 李洪亮等［２５］研究发现，Ｐｉ１ 和 Ｐｉ２
基因对北方寒地水稻稻瘟病有一定的抗性作用，但
效果不是很理想。 杨健源等［２６］ 对来自不同抗源的

３０ 个抗稻瘟病单基因系在广东省进行了小种专化

抗性及田间抗性的分析和评价，发现 Ｐｉ⁃ｋｈ和 Ｐｉ１（ ｔ）
的单基因系表现出广谱抗性，抗谱分别为 ８９􀆰 ６％和

８２􀆰 ２％，在病区表现出较好的田间抗性，同时指出

Ｐｉ⁃ｋｈ［或Ｐｉ１（ ｔ）］、Ｐｉ９（或 Ｐｉｚ５）及 Ｐｉｓｈ（或 Ｐｉ⁃ｔａ２）基
因聚合有利于提高广东省水稻品种对该地区稻瘟病

菌的抗谱。 王军等研究发现稻瘟病抗病基因 Ｐｉ⁃ｔａ、
Ｐｉ⁃ｂ 对江苏省稻瘟病尤其是穗颈瘟具有较好的

抗性［２７⁃２８］。
目前，已经鉴定的抗稻瘟病基因主要来源于野

生稻、地方品种和籼稻品种，很难在江苏省粳稻育种

中直接应用。 为了明确江苏省大面积推广粳稻品种

中含有的稻瘟病抗病基因及其与穗颈瘟的抗性关

系，我们利用 Ｐｉ⁃ｔａ、Ｐｉ⁃ｂ、Ｐｉ⁃ｋｈ和 Ｐｉ⁃ｋｍ 的功能标记

对 ２００７—２０１３ 年江苏省审定的 ６５ 份粳稻品种进行

基因型检测和穗颈瘟接种鉴定。 结果表明：稻瘟病

抗病基因的数量与穗颈瘟的抗性呈显著正相关；
Ｐｉ⁃ｔａ仍然是江苏省穗颈瘟的主要抗病基因，与穗颈

瘟的抗性呈正相关，相关系数为 ０􀆰 ８１；同时聚合Ｐｉ⁃ｂ
和 Ｐｉ⁃ｋｍ 在一定程度上能够进一步提高穗颈瘟抗

性；Ｐｉ⁃ｋｈ与穗颈瘟的抗性呈负相关，不能显著提高

穗颈瘟的抗性。
江苏省不同类型的粳稻品种对穗颈瘟的抗性差

异也比较大，早熟晚粳和迟熟中粳品种的穗颈瘟抗

性较好，抗病品种分别占该类型品种的 ７０％ 和

６８􀆰 ４％；中熟晚粳次之，抗病品种占该类型品种的

５４􀆰 ５％；中熟中粳品种的穗颈瘟抗性较差，抗病品种

只占该类型品种的 ３３􀆰 ３％。 与前人研究结果［２９⁃３０］

比较可以发现：近年来江苏省迟熟中粳类型的粳稻

品种穗颈瘟抗性显著提高，而中熟中粳的穗颈瘟抗

性并没有提高。 这可能是由于不同类型的粳稻品种

间存在抽穗期差异，迟熟中粳比中熟中粳品种更容

易利用晚粳品种中的稻瘟病抗病基因，供试材料不

同类型间的遗传多样性结果证实了这一点。 因此，
江苏省中熟中粳类型新品种选育过程中要注意与迟

熟中粳和晚粳品种之间的杂交，加强稻瘟病抗病基

因的渗入，提高穗颈瘟抗性。
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本研究明确了江苏省近年来审定推广的粳稻品

种的主要稻瘟病抗病基因型和穗颈瘟抗性，鉴定出

了一批含有不同类型稻瘟病抗病基因且穗颈瘟抗性

好的品种，一方面可以指导生产实践中水稻品种的

选择和穗颈瘟的防治力度；另一方面，由于这些品种

综合性状好，产量潜力高，因此，在育种过程中有选

择性地利用好这些品种将能够大大加速江苏省粳稻

穗颈瘟抗病育种进程。
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科学，１９９２，６（１）：４７⁃４８．
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