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　 　 摘要:　 稻瘟病是水稻生产上的主要病害ꎬ利用稻瘟病抗性基因培育抗病品种是防治稻瘟病最经济、最有效的

方法ꎮ 为了明确稻瘟病抗性基因 Ｐｉ￣ｔａ、Ｐｉ￣ｂ、Ｐｉ５４ 和 Ｐｉ￣ｋｍ 在水稻抗病育种中的利用价值ꎬ本研究利用这 ４ 个抗性

基因的功能标记ꎬ对在稻瘟病菌圃经多年抗性筛选的 ６０ 份资源材料进行基因型鉴定ꎬ并通过连续两年稻瘟病菌接

种鉴定对不同抗性基因的抗稻瘟病发展趋势进行调查分析ꎮ 结果表明ꎬ６０ 份试验材料中ꎬ只携带 Ｐｉ￣ｔａ 基因的有

１４ 份ꎬ占总材料的 ２３􀆰 ３％ꎬ携带 Ｐｉ￣ｔａ＋Ｐｉ￣ｂ 基因组合的有 ９ 份ꎬ占总材料的 １５􀆰 ０％ꎬ携带 Ｐｉ￣ｂ＋Ｐｉ５４ 基因组合的有 ９
份ꎬ占总材料的 １５􀆰 ０％ꎬ携带 Ｐｉ￣ｔａ＋Ｐｉ￣ｂ＋Ｐｉ５４ 基因组合的有 １２ 份ꎬ占总材料的 ２０􀆰 ０％ꎮ 在连续两年的接种鉴定中ꎬ
Ｐｉ￣ｔａ、Ｐｉ￣ｔａ＋Ｐｉ￣ｂ 和 Ｐｉ￣ｔａ＋Ｐｉ￣ｂ＋Ｐｉ５４ 基因组合均无 ４ 级高感ꎻ只有 Ｐｉ￣ｂ＋Ｐｉ５４ 基因组合出现 ４ 级高感材料ꎮ 通过连

续两年抗性基因与穗颈瘟发病等级的相关性分析ꎬ发现几乎所有基因的抗病能力都在不断减弱ꎮ 因此ꎬ在抗稻瘟

病新品种选育中抗稻瘟病新抗源的挖掘和新抗性基因的导入已经迫在眉睫ꎮ
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Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 ｒｉｃｅꎻ ｒｉｃｅ ｂｌａｓｔꎻ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ

　 　 稻瘟病是水稻主产区的第一大病害ꎬ由稻瘟病

菌(Ｐｙｒｉｃｕｌａｒｉａｇｒｉｓｅａ ｓａｃｃａｒｄｏ)引起[１]ꎮ 稻瘟病菌可

在水稻的整个生育期进行危害ꎬ依据侵染部位的不

同可分为:叶瘟ꎬ节瘟ꎬ穗茎瘟和谷粒瘟等ꎬ其中穗茎

瘟的危害尤为严重ꎬ可以导致颗粒无收ꎮ 育种实践

证明ꎬ选育并利用抗病品种是控制稻瘟病最经济有

效的方法之一[２]ꎮ
在常规育种中ꎬ水稻稻瘟病抗性分析主要依赖

于抗性鉴定和表型选择ꎬ存在育种周期长、选择效率

低和工作量大等诸多缺点ꎮ 近年来ꎬ随着分子生物

技术的迅速发展ꎬ迄今已有 ６９ 个抗稻瘟病位点、８４
个主效基因被报道ꎬ２４ 个基因已被成功克隆[３]ꎮ 利

用与稻瘟病抗性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性

育种的常规手段[４]ꎮ Ｐｉ￣ｔａ 和 Ｐｉ￣ｂ[５￣９] 是最早被克隆

出来的 ２ 个抗稻瘟病基因ꎬ其分子标记也相继被开

发并广泛应用于水稻抗稻瘟病分子育种[１０￣１３]ꎮ 华

丽霞等[１４]对已克隆的抗稻瘟病基因 Ｐｉ２、Ｐｉ９ 以及

Ｐｉｚ￣ｔ 进行了特异性分子标记的开发ꎬ成功研发了基

于 ＰＣＲ 技术以及电泳检测技术的这 ３ 个抗性基因

的分子标记ꎻ马建等[１５]开发了在日本作为广谱持久

的抗性基因 Ｐｉ３５ 的功能性分子标记 Ｐｉ３５￣ｄＣＡＰＳꎬ为
通过分子育种手段高效利用 Ｐｉ３５ 基因改良中国水

稻品种的稻瘟病抗性提供了手段ꎻ朱金燕等[１６] 依据

稻瘟病广谱抗性隐性等位基因 ｐｉ２１ 的序列设计了

分子标记 Ｐｉ２１￣１ꎬ鉴定了新等位抗性基因 ｐｉ２１ｔꎬ为
水稻广谱抗稻瘟病育种提供了新的有利资源ꎮ 抗性

基因分子标记的设计研发为抗性基因在水稻抗病育

种中的开发利用提供了有效手段ꎬ但由于稻瘟病菌

小种的高度变异性ꎬ病菌群体遗传结构会随着抗性

基因的利用随即发生变化[１７]ꎬ要针对性地利用抗性

基因改良品种抗性ꎬ 需要了解品种本身的抗性基因

型及抗性基因的抗性表现ꎬ 避免育种上抗病基因利

用的盲目性ꎮ
由此ꎬ本研究利用 ４ 个江苏省主要利用的抗病

基因 Ｐｉ￣ｔａ、Ｐｉ￣ｂ、Ｐｉ５４ 和 Ｐｉ￣ｋｍ 的分子标记对 ６０ 份

在稻瘟病自然病菌圃筛选出的抗病材料进行基因检

测ꎬ并在 ２０１５ 年和 ２０１６ 年连续两年对试验材料进

行穗茎瘟人工接种鉴定ꎬ通过对试验材料的抗病表

现综合评价抗病基因在育种中的利用价值ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 试验材料

供试水稻材料为连云港市农业科学院在江苏省

连云港市赣榆区塔山镇稻瘟病菌圃经多年筛选出的

抗病育种骨干亲本 ６０ 份ꎬ命名为 ＬＢ１~ＬＢ６０ꎮ
１.２　 稻瘟病抗性鉴定方法

稻瘟病抗性鉴定菌株为江苏省农业科学院植物

保护研究所提供的江苏省稻瘟病菌优势小种及其各

群小种的代表菌株ꎮ ２０１５ 年接种鉴定的稻瘟病菌

代表菌株: ＺＢ２９、ＺＣ１５、ＺＤ７、ＺＥ３、ＺＦ１ 和 ＺＧ１ꎬ２０１６
年接种鉴定的稻瘟病菌代表菌株: ＺＢ７、ＺＣ１１、ＺＤ５、
ＺＥ５、ＺＦ１ 和 ＺＧ１ꎮ

水稻穗颈瘟的抗性鉴定采用人工注射接种ꎬ接
种体为稻瘟病菌的混合孢子ꎬ在水稻孕穗至破口期

接种ꎬ在水稻成熟后进行水稻穗颈瘟的抗性调查ꎮ
稻瘟病抗性等级分为 ５ 级: ０ 级为免疫ꎬ１ 级为抗

病ꎬ２ 级为中抗ꎬ３ 级为感病ꎬ４ 级为高感ꎮ
１.３　 稻瘟病抗性基因的分子标记

利用 Ｐｉ￣ｂ、Ｐｉ￣ｔａ、Ｐｉ５４ 和 Ｐｉ￣ｋｍ 抗性基因引物检

测试验材料ꎬ引物名称、序列及其扩增片段预期大小

见表 １ꎮ Ｐｉ￣ｔａ 引物检测到１ ０４２ ｂｐ 片段同时 Ｎｐｉ￣ｔａ
引物扩增不出目的片段ꎬ此材料含有 Ｐｉ￣ｔａ 基因ꎻＰｉ￣
ｂ 引物检测到 ３６５ ｂｐ 片段同时 Ｎｐｉ￣ｂ 引物扩增不出

目的片段ꎬ此材料含有 Ｐｉ￣ｂ 基因ꎬ而 Ｎｐｉ￣ｂ 引物扩增

出 ８０３ ｂｐ 片段ꎬＰｉ￣ｂ 不能扩增出目的片段ꎬ此材料

携带有感病基因ꎻＰｉ５４ 功能标记为共显性标记ꎬ扩
增片段 ２１６ ｂｐ(抗) / ３５９ ｂｐ(感)ꎻ抗病基因 Ｐｉ￣ｋｍ 由

２ 对引物扩增ꎬＰｉ￣ｋｍ１ 引物扩增片段大小为 １７４ ｂｐ
(抗) / ２１３ ｂｐ(感)ꎬＰｉ￣ｋｍ２ 引物扩增片段大小为 ２９０
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ｂｐ(抗) / ３３２ ｂｐ(感)ꎬ２ 对引物同时扩增出抗病目的

片段ꎬ表明存在抗病基因 Ｐｉ￣ｋｍꎮ
１.４　 稻瘟病抗性基因检测

采用 ＳＤＳ 法提取水稻基因组 ＤＮＡꎮ 以基因组

ＤＮＡ 为模板ꎬＰＣＲ 反应体系参照范方军等[１８] 的方

法进行基因片段扩增ꎮ 反应产物经 １％的琼脂糖凝

胶电泳分离ꎬ溴化乙啶染色ꎬ在紫外凝胶成像仪上观

察并照相ꎮ

表 １　 ＰＣＲ 引物序列及名称

Ｔａｂｌｅ １　 ＰＣＲ ｐｒｉｍｅｒｓ′ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ ｎａｍｅ

目的
基因

引物
名称 　 　 引物序列 (５′→３′) 预期片段

(ｂｐ)

Ｐｉ￣ｔａ Ｐｉ￣ｔａ￣Ｆ ＡＧＣＡＧＧＴＴＡＴＡＡＧＣＴＡＧＧＣＣ １ ０４２

Ｐｉ￣ｔａ￣Ｒ ＣＴＡＣＣＡＡＣＡＡＧＴＴＣＡＴＣＡＡＡ

ｐｉ￣ｔａ ＮＰｉ￣ｔａ￣Ｆ ＡＧＣＡＧＧＴＴＡＴＡＡＧＣＴＡＧＣＴＡＴ １ ０４２

ＮＰｉ￣ｔａ￣Ｒ ＣＴＡＣＣＡＡＣＡＡＧＴＴＣＡＴＣＡＡＡ

Ｐｉ￣ｂ Ｐｉ￣ｂ￣Ｆ ＧＡＡＣＡＡＴＧＣＣＣＡＡＡＣＴＴＧＡＧＡ ３６５

Ｐｉ￣ｂ￣Ｒ ＧＧＧＴＣＣＡＣＡＴＧＴＣＡＧＴＧＡＧＣ

ｐｉ￣ｂ ＮＰｉ￣ｂ￣Ｆ ＴＣＧＧＴＧＣＣＴＣＧＧＴＡＧＴＣＡＧＴ ８０３

ＮＰｉ￣ｂ￣Ｒ ＧＧＧＡＡＧＣＧＧＡＴＣＣＴＡＧＧＴＣＴ

Ｐｉ５４ Ｐｉ５４￣Ｆ ＣＡＡＴＣＴＣＣＡＡＡＧＴＴＴＴＣＡＧＧ ２１６ / ３１５

Ｐｉ５４￣Ｒ ＧＣＴＴＣＡＡＴＣＡＣＴＧＣＴＡＧＡＣＣ

Ｐｉ￣ｋｍ Ｐｉ￣ｋｍ １Ｆ ＴＧＡＧＣＴＣＡＡＧＧＣＡＡＧＡＧＴＴＧＡＧＧＡ １７４ / ２１３

Ｐｉ￣ｋｍ １Ｒ ＴＧＴＴＣＣＡＧＣＡＡＣＴＣＧＡＴＧＡＧ

ｐｉ￣ｋｍ Ｐｉ￣ｋｍ ２Ｆ ＣＡＧＴＡＧＣＴＧＴＧＴＣＴＣＡＧＡＡＣＴＡＴＧ ２９０ / ３３２

Ｐｉ￣ｋｍ ２Ｒ ＡＡＧＧＴＡＣＣＴＣＴＴＴＴＣＧＧＣＣＡＧ

２　 结果和分析

２.１　 抗性基因分析

利用水稻抗稻瘟病基因 Ｐｉ￣ｂ、Ｐｉ￣ｔａ、Ｐｉ５４ 和 Ｐｉ￣
ｋｍ 的功能标记检测了 ６０ 份育种资源(表 ２、表 ３)ꎬ
只携带 １ 个检测抗性基因的材料 １８ 份ꎬ占总材料的

３０􀆰 ０％ꎬ其中只携带 Ｐｉ￣ｔａ 基因的材料 １４ 份ꎬ只携带

Ｐｉ￣ｂ 基因的材料 ３ 份ꎬ只携带 Ｐｉ５４ 基因的材料 １
份ꎻ携带 ２ 个检测抗性基因的材料 ２３ 份ꎬ占总材料

的 ３８.３％ꎬ其中携带 Ｐｉ￣ｔａ＋Ｐｉ￣ｂ 基因的材料 ９ 份ꎬ携
带 Ｐｉ￣ｔａ＋Ｐｉ５４ 基因的材料 ４ 份ꎬ携带 Ｐｉ￣ｂ＋Ｐｉ５４ 基因

的材料 ９ 份ꎬ携带 Ｐｉ￣ｂ＋Ｐｉ￣ｋｍ 基因的材料 １ 份ꎻ携带

３ 个检测抗性基因的材料 １３ 份ꎬ 占总材料的

２１􀆰 ７％ꎬ其中携带 Ｐｉ￣ｔａ ＋Ｐｉ￣ｂ ＋Ｐｉ５４ 基因的材料 １２

份ꎬ携带 Ｐｉ￣ｂ ＋Ｐｉ５４＋Ｐｉ￣ｋｍ 基因的材料 １ 份ꎻ携带

Ｐｉ￣ｔａ＋Ｐｉ￣ｂ＋Ｐｉ５４＋Ｐｉ￣ｋｍ ４ 个检测抗性基因的材料只

有 １ 份ꎬ占总材料的 １.７％ꎻ４ 个抗性基因都没检测

到的材料有 ５ 份ꎬ占总材料的 ８􀆰 ３％ꎮ
２.２　 水稻穗茎瘟抗性鉴定

水稻穗颈瘟抗性鉴定ꎬ在 ２０１５ 年和 ２０１６ 年均

采用人工注射接种鉴定ꎮ 在 ２０１５ 年接种鉴定中ꎬ６０
份试验材料中穗颈瘟达到 ４ 级高感的有 ４ 份ꎬ３ 级

感病的有 １３ 份ꎬ２ 级中抗的有 １８ 份ꎬ１ 级高抗的有

２５ 份ꎬ０ 级免疫的材料未发现(表 ２)ꎮ 在 ２０１６ 年接

种鉴定中ꎬ６０ 份试验材料穗颈瘟达到 ４ 级高感的有

１７ 份ꎬ３ 级感病的有 １０ 份ꎬ２ 级中抗的有 １６ 份ꎬ１ 级

高抗的有 １７ 份ꎬ０ 级免疫的材料未发现(表 ２)ꎮ 从

两年的连续接种结果中可看出ꎬ４ 级高感和 ３ 级感

病材料在增加ꎬ抗病材料在减少ꎮ
２.３　 水稻穗茎瘟抗性与抗性基因的相关性

在 ６０ 份测试材料中(表 ３)ꎬ只携带 Ｐｉ￣ｔａ 基因

的材料 １４ 份ꎬ２０１５ 年抗性鉴定中 １４ 份材料均表

现为抗穗茎瘟ꎬ２０１６ 年 １０ 份材料表现为抗穗茎

瘟ꎬ４ 份材料表现为感穗茎瘟ꎻ只携带 Ｐｉ￣ｂ 基因的

材料 ３ 份ꎬ两年均为感稻瘟病ꎻ只携带 Ｐｉ５４ 基因的

材料 １ 份ꎬ２０１５ 年表现为 ３ 级感病ꎬ２０１６ 年为 ４ 级

高感ꎮ 在基因组合中ꎬ携带两个检测抗病基因的

２３ 份材料中ꎬ除 Ｐｉ￣ｂ＋Ｐｉ５４ 基因外其他基因组合均

无 ４ 级高感ꎻ同时携带 ３ 个抗病基因的 １３ 份材料

中ꎬＰｉ￣ｔａ＋Ｐｉ￣ｂ ＋Ｐｉ５４ 基因 １２ 份均无 ４ 级高感材

料ꎬＰｉ￣ｂ＋Ｐｉ５４＋Ｐｉ￣ｋｍ 基因 １ 份ꎬ２０１６ 年表现 ４ 级

高感ꎻ同时携带 ４ 个抗性基因的材料只有 １ 份ꎬ两
年均为抗病ꎻ４ 个抗性基因都没检测到的材料有 ５
份ꎬ有 １ 份材料表现为中抗ꎬ说明此材料含有其他

抗性基因ꎬ需进一步验证ꎮ
２.４　 抗病基因 Ｐｉ￣ｔａ 和 Ｐｉ￣ｂ 育种利用价值评价

　 　 从不同抗性基因在 ６０ 份试验材料中的分布

可看出(表 ３) ꎬ携带 Ｐｉ￣ｔａ 基因的材料有 ４０ 份ꎬ
占总材料的 ６６􀆰 ７％ꎻ携带 Ｐｉ￣ｂ 基因的材料 ３６ 份ꎬ
占总材料的 ６０􀆰 ０％ꎻ携带 Ｐｉ５４ 基因的材料 ２８
份ꎬ占总材料的 ４７􀆰 ０％ꎻ携带 Ｐｉ￣ｋｍ 基因的材料 ３
份ꎬ占总材料的 ５􀆰 ０％ꎮ ６０ 份测试材料中携带

Ｐｉ￣ｋｍ基因的材料较少ꎬ且相关文献报道 Ｐｉ５４
(Ｐｉｋｈ)基因与穗颈瘟抗性呈负相关 [１９] ꎬ为此本研

究单独对 Ｐｉ￣ｔａ 和 Ｐｉ￣ｂ 两个抗性基因与穗茎瘟抗

性的相关性做了进一步分析ꎮ
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表 ２　 试验材料穗颈瘟抗性评价及携带的检测抗病基因分析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｎｅｃｋ ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

编号　 ２０１５
抗性

２０１６
抗性

Ｐｉ￣ｔａ Ｐｉ￣ｂ Ｐｉ￣ｋｍ Ｐｉ５４ 编号　 　 ２０１５
抗性

２０１６
抗性

Ｐｉ￣ｔａ Ｐｉ￣ｂ Ｐｉ￣ｋｍ Ｐｉ５４

ＬＢ１ ３ ４ － ＋ － － ＬＢ３１ ４ ４ － ＋ － －

ＬＢ２ １ １ ＋ ＋ － － ＬＢ３２ ４ ４ － － － －

ＬＢ３ １ ２ － ＋ － ＋ ＬＢ３３ ４ ４ － － － －

ＬＢ４ １ １ ＋ ＋ － ＋ ＬＢ３４ ２ ３ ± － － －

ＬＢ５ １ ２ ＋ － － － ＬＢ３５ ２ ３ ＋ － － －

ＬＢ６ ３ ４ － ＋ － ＋ ＬＢ３６ ２ ２ ＋ － － －

ＬＢ７ ２ ３ ＋ ＋ － ＋ ＬＢ３７ ３ ４ － ＋ － ＋

ＬＢ８ ３ ４ － ＋ － ＋ ＬＢ３８ １ ２ ± ＋ － －

ＬＢ９ １ １ ＋ ＋ － － ＬＢ３９ ２ ３ ＋ ＋ － ＋

ＬＢ１０ １ ２ ＋ ＋ － ＋ ＬＢ４０ ２ ２ ＋ ＋ － ＋

ＬＢ１１ ２ ３ ＋ ＋ － － ＬＢ４１ １ １ ＋ ＋ － －

ＬＢ１２ １ １ ＋ － － ＋ ＬＢ４２ １ ２ ＋ － － －

ＬＢ１３ ４ ４ － ＋ － ＋ ＬＢ４３ ２ ３ ＋ ＋ － －

ＬＢ１４ ３ ４ － － － － ＬＢ４４ １ ２ ＋ － － ＋

ＬＢ１５ ３ ４ － － － － ＬＢ４５ ２ １ ± － － ＋

ＬＢ１６ ２ ３ ＋ － － － ＬＢ４６ ２ ２ ＋ － － ＋

ＬＢ１７ ３ ４ － ＋ － ＋ ＬＢ４７ ２ １ ＋ ＋ － ＋

ＬＢ１８ ３ ４ － ＋ － ＋ ＬＢ４８ ３ ２ ± ＋ － ＋

ＬＢ１９ ３ ４ － ＋ － ＋ ＬＢ４９ ２ ３ － ＋ ＋ －

ＬＢ２０ ３ ４ － － － ＋ ＬＢ５０ ２ ３ ＋ ＋ － ＋

ＬＢ２１ ２ ２ － － － － ＬＢ５１ １ １ ＋ ± － －

ＬＢ２２ １ １ ＋ － － － ＬＢ５２ ２ ２ ＋ － － －

ＬＢ２３ １ １ ＋ － － － ＬＢ５３ １ １ ± ± － －

ＬＢ２４ １ １ ＋ － － － ＬＢ５４ １ ２ ＋ ＋ － ＋

ＬＢ２５ １ ３ ＋ － － － ＬＢ５５ ３ ４ － ＋ － －

ＬＢ２６ １ １ ＋ － － － ＬＢ５６ １ １ ± ± － ＋

ＬＢ２７ １ １ ＋ － － － ＬＢ５７ ３ ４ － ＋ － ＋

ＬＢ２８ １ ２ ＋ ＋ － － ＬＢ５８ １ ２ ± ＋ ＋ ＋

ＬＢ２９ １ １ ＋ － － － ＬＢ５９ １ ２ ± ± － ＋

ＬＢ３０ ２ ４ － ＋ ＋ ＋ ＬＢ６０ ２ １ ± ＋ － ＋

　 　 通过 ２０１５ 年和 ２０１６ 年连续 ２ 年抗性基因与穗

茎瘟抗性的相关性分析(表 ４ 和表 ５)ꎬ１４ 份Ｐｉ￣ｔａ￣ /
Ｐｉ￣ｂ ＋基因组合材料中ꎬ在 ２ 年中均有 ４ 级高感材料

出现ꎬ由 ２０１５ 年 ４ 份高感增加到 ２０１６ 年 １２ 份高

感ꎬ表明 Ｐｉ￣ｂ 抗性基因的抗性在不断地丧失ꎻ１８ 份

Ｐｉ￣ｔａ ＋ / Ｐｉ￣ｂ￣基因组合材料中ꎬ在 ２０１５ 年均表现为

抗病ꎬ２０１６ 年出现 ４ 份 ３ 级感病ꎻ２２ 份 Ｐｉ￣ｔａ ＋ /
Ｐｉ￣ｂ＋基因组合材料中ꎬ２０１５ 年出现 １ 份 ３ 级感病ꎬ
２０１６ 年出现 ５ 份 ３ 级感病ꎬ表明 Ｐｉ￣ｔａ 抗性基因的

抗性有逐渐减弱的趋势ꎮ
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表 ３　 不同抗性基因组合的抗病性

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｉｃｅ ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ

抗病基因　 　 　 　 　
含检测抗
病基因材

料数

２０１５ 年抗病等级

０
(免疫 Ｉ)

１
(高抗 ＨＲ)

２
(中抗 ＭＲ)

３
(感病 Ｓ)

４
(高感 ＨＳ)

２０１６ 年抗病等级

０
(免疫 Ｉ)

１
(高抗 ＨＲ)

２
(中抗 ＭＲ)

３
(感病 Ｓ)

４
(高感 ＨＳ)

无检测抗病基因 ５ ０ ０ １ ２ ２ ０ ０ １ ０ ４

Ｐｉ￣ｔａ １４ ０ １０ ４ ０ ０ ０ ６ ４ ４ ０

Ｐｉ￣ｂ ３ ０ ０ ０ ２ １ ０ ０ ０ ０ ３

Ｐｉ５４ １ ０ ０ ０ １ ０ ０ ０ ０ ０ １

Ｐｉ￣ｋｍ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０

Ｐｉ￣ｔａ＋Ｐｉ￣ｂ ９ ０ ７ ２ ０ ０ ０ ５ ２ ２ ０

Ｐｉ￣ｔａ＋Ｐｉ５４ ４ ０ ２ ２ ０ ０ ０ ２ ２ ０ ０

Ｐｉ￣ｔａ＋Ｐｉ￣ｋｍ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０

Ｐｉ￣ｂ＋Ｐｉ５４ ９ ０ １ ０ ７ １ ０ ０ １ ０ ８

Ｐｉ￣ｂ＋Ｐｉ￣ｋｍ １ ０ ０ １ ０ ０ ０ ０ ０ １ ０

Ｐｉ￣５４＋Ｐｉ￣ｋｍ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０

Ｐｉ￣ｔａ＋Ｐｉ￣ｂ＋Ｐｉ￣ｋｍ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０

Ｐｉ￣ｔａ＋Ｐｉ￣ｂ＋Ｐｉ５４ １２ ０ ５ ６ １ ０ ０ ４ ５ ３ ０

Ｐｉ￣ｔａ＋Ｐｉ５４＋Ｐｉ￣ｋｍ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０

Ｐｉ￣ｂ＋Ｐｉ５４＋Ｐｉ￣ｋｍ １ ０ ０ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

Ｐｉ￣ｔａ＋Ｐｉ￣ｂ＋Ｐｉ５４＋Ｐｉ￣ｋｍ １ ０ １ ０ ０ ０ ０ ０ １ ０ ０

表 ４　 ２０１５ 年抗性基因 Ｐｉ￣ｔａ 和 Ｐｉ￣ｂ 对穗茎瘟的抗性

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｓ ｏｆ Ｐｉ￣ｔａ ａｎｄ Ｐｉ￣ｂ ｇｅｎｅｓ ｔｏ ｎｅｃｋ ｂｌａｓｔ ｉｎ

２０１５

抗病等级 Ｐｉ￣ｔａ＋ / Ｐｉ￣ｂ＋ Ｐｉ￣ｔａ＋ / Ｐｉ￣ｂ￣ Ｐｉ￣ｔａ￣ / Ｐｉ￣ｂ＋ Ｐｉ￣ｔａ￣ / Ｐｉ￣ｂ￣

１ 级 １３ １２ １ ０

２ 级 ８ ６ ０ １

３ 级 １ ０ ９ ３

４ 级 ０ ０ ４ ２

表 ５　 ２０１６ 年抗性基因 Ｐｉ￣ｔａ 和 Ｐｉ￣ｂ 对穗茎瘟的抗性

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｔｈｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｓ ｏｆ Ｐｉ￣ｔａ ａｎｄ Ｐｉ￣ｂ ｇｅｎｅｓ ｔｏ ｎｅｃｋ ｂｌａｓｔ ｉｎ

２０１６

抗病等级 Ｐｉ￣ｔａ＋ / Ｐｉ￣ｂ＋ Ｐｉ￣ｔａ＋ / Ｐｉ￣ｂ￣ Ｐｉ￣ｔａ￣ / Ｐｉ￣ｂ＋ Ｐｉ￣ｔａ￣ / Ｐｉ￣ｂ￣

１ 级 ９ ８ ０ ０

２ 级 ８ ６ １ １

３ 级 ５ ４ １ ０

４ 级 ０ ０ １２ ５

３　 讨 论

由稻瘟病菌引起的稻瘟病是广泛发生在世界稻

区最重要的病害之一ꎮ 长期的育种实践证明ꎬ利用

稻瘟病抗性基因选育和推广抗病水稻新品种(组
合)是控制水稻稻瘟病病害最安全、经济和环保的

方法ꎮ 由于不同水稻生产区域稻瘟病菌优势生理小

种与毒力基因具有很大的差异性和复杂性[１７ꎬ２０]ꎬ且
稻瘟病菌与抗病基因之间存在协同进化的关系ꎬ因
此抗性基因的抗性也存在地域性和时空性差异ꎮ 抗

性基因 Ｐｉ９ 与 Ｐｉｔａ２、Ｐｉｚｔ、Ｐｉ１、Ｐｉｚ ４ 种组合在云南稻

区的抗病性最强[２１]ꎬ基因 Ｐｉｋｈ[或 Ｐｉ１( ｔ)]、Ｐｉ９[或
Ｐｉｚ５]以及 Ｐｉｓｈ[或 Ｐｉ￣ｔａ２]的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[２２]ꎬ基因 Ｐｉ￣ｔａ
和 Ｐｉ￣ｂ 在江苏和浙江的栽培品种中存在一定的分

布[２３]ꎬＰｉ￣ｔａ、Ｐｉ￣ｂ 基因与江苏省粳稻穗茎瘟抗性呈

正相关ꎬ２ 对基因的联合效应与 ２００９ 年、２０１０ 年江

苏省粳稻穗茎瘟抗性正相关系数分别为 ０􀆰 ７１ 和
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０􀆰 ６２[２４]ꎮ 由此可见ꎬ摸清水稻品种资源携带的抗性

基因及其抗性基因在品种资源中分布和利用情况ꎬ
可为充分利用抗性基因改良水稻品种稻瘟病抗性提

供依据ꎮ
２０１４ 年范方军等[１８] 利用抗性基因 Ｐｉ￣ｂ、Ｐｉ￣ｔａ、

Ｐｉ￣ｋｍ 和 Ｐｉ５４ 对 ６４ 份江苏省迟熟中粳稻预试品系

进行了基因型分析及穗茎瘟抗性评价ꎬ６４ 份品系中

含有抗稻瘟病基因 Ｐｉ￣ｔａ 或 Ｐｉ￣ｂ、Ｐｉ￣ｋｍ 与 Ｐｉ５４ 组合

的品系穗颈瘟抗性水平在 ２ 级中抗或 ３ 级感病ꎬ无
４ 级高感ꎬ其他抗病基因组合的品系中存在 ４ 级高

感ꎬ且只有抗性基因 Ｐｉ￣ｔａ 与穗茎瘟抗性存在显著相

关性ꎮ ２０１６ 年王军等[１９] 利用 ４ 个抗稻瘟病基因对

２００７－２０１３ 年江苏省审定的粳稻品种进行了稻瘟病

抗性基因检测ꎬ稻瘟病抗性基因 Ｐｉ￣ｔａ、Ｐｉ￣ｂ、Ｐｉ￣ｋｍ
与穗颈瘟的抗性呈正相关ꎬ相关系数分别 ０􀆰 ８１、
０􀆰 １１ 和 ０􀆰 １５ꎬ稻瘟病抗性基因 Ｐｉｋｈ与穗颈瘟抗性呈

负相 关ꎬ 相 关 系 数 为￣０. ０５ꎮ 前 人 的 相 关 研 究

中[１８ꎬ１９ꎬ２５]均是着重于对审定(或预审)品种的抗稻

瘟病基因与穗颈瘟抗性的分析ꎬ但有关水稻品系

(种)的抗性基因随着不同年份稻瘟病菌生理小种

的变化ꎬ其抗性变化趋势的研究比较少ꎮ 在本研究

中主要对水稻品种抗性资源进行了基因检测和连续

两年穗颈瘟人工接种鉴定ꎬ对不同抗性基因型材料

的两年抗性变化趋势进行了评价分析ꎮ ６０ 份试验

材料中ꎬ２０１５ 年接种鉴定有 ４ 份 ４ 级高感ꎬ１３ 份 ３
级感病ꎬ抗性材料占到 ７１􀆰 ７％ꎻ２０１６ 年接种鉴定有

１７ 份 ４ 级高感ꎬ １０ 份 ３ 级感病ꎬ抗性材料占到

５５􀆰 ０％ꎮ 两年的稻瘟病抗性接种鉴定中ꎬ抗性材料

减少 １３.３３％ꎮ 从试验材料的抗性基因型分析ꎬ抗性

变化较大的两个基因型材料是单独携带 Ｐｉ￣ｔａ 基因

的材料由 ２０１５ 年的无感病材料到 ２０１６ 年的 ４ 份感

穗茎瘟ꎬＰｉ￣ｂ＋Ｐｉ５４ 基因组合材料由 ２０１５ 年的 １ 份 ４
级高感到 ２０１６ 年的 ８ 份 ４ 级高感ꎮ 抗性材料的减

少ꎬ其根本原因是稻瘟病菌种群结构正在发生变化ꎬ
并且连云港稻区稻瘟病菌小种类群较为复杂ꎬ出现

了 ５ 群 １０ 个小种[１７]ꎮ
综合前人近几年对稻瘟病抗性基因的抗性分析

和本研究的试验结果可见:在水稻抗病育种中江苏

省主要利用的抗性基因 Ｐｉ￣ｂ、Ｐｉ￣ｔａ、Ｐｉ￣ｋｍ 和 Ｐｉ５４ 的

抗性在不断下降ꎬＰｉ５４ 抗性基因与穗茎瘟抗性呈负

相关ꎬＰｉ￣ｂ 和 Ｐｉ￣ｂ＋Ｐｉ５４ 的抗性在逐年丧失ꎬＰｉ￣ｔａ 和

Ｐｉ￣ｔａ＋Ｐｉ￣ｂ 的抗性有减弱趋势ꎮ 单一优势抗性基因

的利用极易使得稻瘟病菌群体中的毒性小种演变成

为优势小种而造成水稻稻瘟病病害流行ꎬ因此在今

后水稻抗稻瘟病育种中ꎬ除坚持利用 Ｐｉ￣ｔａ 基因在本

稻区的优势抗病性外ꎬ需加大抗性资源的引进和新

的抗稻瘟病基因的利用ꎬ以及通过基因聚合手段培

育广谱或持久抗稻瘟病品种ꎮ
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