
稻瘟病是水稻感染子囊菌后产生的真菌性病

害, 是一种世界性的水稻病害, 其危害面积与危
害程度已成为水稻持续高产稳产的严重障碍[1, 2].
培育和种植抗稻瘟病品种是预防稻瘟病发生最有

效措施, 但由于稻瘟病菌源的多态性和变异性,
抗谱较窄的抗性品种往往在推广数年后抗病性就

可能丧失或在一病区高抗的品种在另一病区成为

高感品种[3, 4]. 实践证明, 将多个具有不同抗谱的
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摘 要: 利用抗稻瘟病水稻资源品种杂交, 聚合多个抗性基因是培育持久抗稻瘟病水稻新品种的主要育种途
径. 利用分子标记技术对水稻抗性资源进行基因型鉴定是分子辅助聚合育种的基础. 通过以亚华种业科学院
稻瘟病病圃抗病水稻资源为材料, 利用特异性分子标记对 Pi9尧Pita尧Pib 以及 Pikm基因在水稻抗稻瘟病资源的
分布进行了鉴定, 初步建立了抗性基因数据库. 同时对抗性基因及与抗性反应的相关性进行了探讨, 结果表明
以 Pi9为主效基因, 同时聚合 Pita和 Pib 抗性基因能提高持久抗稻瘟病能力.
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Abstract：Gene pyramiding is an effective approach for the improvement of rice varieties with durable resis鄄
tance to blast by crossing among some blast鄄resistant rice varieties. To blast鄄resistant rice resource, the foun鄄
dation of marker鄄assisted selection (MAS) is resistance genotype identification with molecular markers. Some
rice cultivars resistant to rice blast were selected by certifying with rice blast plot. Meanwhile, specific
molecular markers were used to test the blast resistance genes Pi9, Pita, Pib and Pikm in the cultivars and
the database contained resistant gene were established initially. Furtherly, the correlation between resistant
gene and the disease reactions was discussed, and the result indicated that the durable blast鄄resistant ability
would be improved when Pi9 was a major gene polymerized with Pita, Pib.
Key words: rice blast; blast resistance gene; molecular marker; gene pyramiding

（Life Science Research，2012，16（4）：340耀344）

第 16卷 第 4期 生命科学研究 灾燥造援员6 晕燥援4
圆园12年 8月 蕴蚤枣藻 杂糟蚤藻灶糟藻 砸藻泽藻葬则糟澡 Aug. 圆园12

mailto:chenliangbi@126.com


第 4期 戴小军等：抗稻瘟病水稻资源抗性基因 Pita、Pib、Pi9以及 Pikm的分布研究

稻瘟病抗性基因聚合到同一个品种中, 是培育具
有持久抗瘟性品种的有效措施之一[5]. 目前, 抗稻
瘟病基因聚合已经进行了许多工作, 并取得一定
成果[6耀9]. IR64等许多持久广谱抗病水稻品种就是
含有多个抗性基因.

随着分子标记技术的发展, 抗稻瘟病基因已
经被定位和克隆了至少 76 个基因 , 其中 Pita、
Pib、Pi9以及 Pikm 基因被克隆, 并开发出了特异
性分子标记, 利用这些标记可以准确快速地从水
稻资源中鉴定这些抗性基因[10耀17]. 同时这几个基
因在我国水稻抗病育种中得到了广泛应用, 在许
多稻区都仍具有抗病能力, 特别是 Pi9基因表现
广谱持久抗性. 本课题组利用湖南浏阳大围山稻
瘟病鉴定圃, 已筛选出一大批抗稻瘟病水稻品种
资源, 但这些抗病资源中究竟含有哪些抗病基因
不知, 从而制约了具有抗病基因的优良资源的有
效利用. 本研究拟利用 Pi9、Pita、Pib 以及 Pikm 基
因的特异性分子标记, 对已筛选出的水稻抗病资
源材料进行抗稻瘟病基因型分析, 鉴定其抗性基
因背景, 初步建立抗性基因数据库, 以期为抗稻
瘟病基因分子辅助聚合育种提供帮助.
1 材料与方法

1.1 材料

供试材料为 70 个水稻稻瘟病感抗病品种 ,
包含本课题选育的部分抗性材料和部分主栽品

种, 以不含抗稻瘟病基因的丽江新团黑谷为对照
(表 2).
1.2 方法

1.2.1 穗瘟鉴定

将供试材料种植于湖南浏阳大围山稻瘟病病

圃基地, 所有试验材料单株种植, 株行距 20 cm伊15
cm,每份材料插 2行, 每行 10株.四周插植稻瘟病
诱发品种. 在黄熟初期调查病害反应, 记载病级,
病级记载标准参照农业部(953号公告鄄8.4鄄2007)分
级标准, 按 0 级无病, 1 级抗, 3 级中抗, 5 级中感,
7 级感, 9 级高感分级, 同一材料一般连续鉴定 2
年, 最后根据两年的抗性表现, 进行综合评定.
1.2.2 DNA提取和 PCR扩增

利用传统 CTAB法提取 DNA, PCR引物参照
相关文献 (表 2), 扩增产物在 2%琼脂糖凝胶中电
泳, 紫外灯下观察拍照. 在相同条件下, 每个 DNA
样品重复扩增并电泳检测 2 次以上, 以确保扩增
结果准确可靠.

1.2.3 数据分析与统计

根据电泳结果, 分析 4个不同抗性基因分子标
记检测出的阳性标记, 统计供试材料中携带的抗
性基因, 同时结合抗性反应进行相关性分析.
2 结 果

2.1 供试材料穗瘟抗性反应分析

通过稻瘟病病圃连续两年对供试材料穗瘟进

行鉴定, 等级为高抗 1级的有 20个品种, 中抗 3
级的有 30 个品种, 另外 20 个材料为感病品种,
其中有 10 个品种中感 5 级, 3 个品种为 7 级感
病, 另 7个品种为高感 9级(表 2).
2.2 供试材料 4个抗性基因的鉴定

利用 Pi9基因的特异性显性标记 pB8对供试
材料进行检测, 70个感抗病材料共检测到 10个
品种含 Pi9基因 (表 2, 图 1), 其中有 9个材料为
抗病, 1个品种为感病.

利用 Pita基因的特异性标记 YL155/YL187
对供试材料进行检测, 以能扩出 1 042 bp的品种
为含有 Pita基因, 70个材料中有 18个品种检测
到含有 Pita基因(表 1, 图 2), 其中包括 15个抗性
材料和 3个中感材料(R111、R58以及明恢 86).

利用 Pib 基因的特异性标记 Pibdom对供试
材料进行检测, 以能扩出 365 bp的品种为含 Pib
基因, 供试材料中有 13个品种检测到含 Pib 基因
(表 1, 图 3), 其中包括 10个抗性品种和 3个中感
品种(R111, R58以及 R9113).

Pikm基因由两个紧密连锁的具有独立功能
NBS鄄LRR类基因组成, 所以对两个基因分别用引
物 Dkm1和 Dkm2进行检测, 以两对引物都能检

表 1 引物名称及相关序列
Table 1 Name and sequences of specific primers used

for PCR

Primer
PB鄄8
YL155
/YL87
Pibdom
Dkm1
Dkm2

Targetgene
Pi9
Pita

Pib

Pikm

Pikm

Primersequence
CCGGACTAAGTACTGGCTTCGATA
CCCAATCTCCAATGACCCATAAC
AGCAGGTTATAAGCTAGGCC
CTACCAACAAGTTCATCAAA
GAACAATGCCCAAACTGAGA
GGGTCCACATGTCAGTGAGC
CTGGAGAGCTTCCGTGTCGAC
TCTTCACGACGTCAATGGTGGC
GTTGTTCACTCCGTATCTACTACGTC
TTCCTCCGTGATCTCAGCAACG

Fragmentsize/bp

500
1 042
365
223
291
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测到目的片段 (Dkm1片段长度 223 bp, Dkm2片
段长度 291 bp) 为含 Pikm基因. 供试材料共检测
到 37个品种含 Pikm基因 (表 1, 图略), 结果表明
Pikm 在水稻品种中广泛存在 . 部分高感品种如
R624、R207等也检测到含有 Pikm基因.
2.3 抗性基因分布与抗性反应相关性分析

对 4个抗性基因在供试材料中的分布与抗性
关联分析表明, 70个水稻材料中含 3个抗性基因
的有 4 个品种, 都表现为抗性水平; 含 2 个抗性
基因的材料有 19 个, 其中抗性材料有 15 个, 感
病材料 4个. 4个感病材料中 Pikm+Pita基因型为
7级, Pita+Pib, Pikm+Pib 基因型为 5级, 表明这几
个基因聚合在一起抗性较弱. 含 1个抗性基因的

注: 野+冶含该基因; 野鄄冶不含该基因.
Notes: 野+冶indicated the gene were contained; 野鄄冶 indicated the gene were not contained.

图 1 部分水稻品种抗性基因 Pi9的扩增结果
M: Markers; 1: 3509鄄c125; 2: L2977; 3: 2850鄄c901; 4:
ys236; 5: L2537; 6: 2684; 7: 中早 16; 8: H819鄄2; 9: 2963;
10: R299.
Fig.1 PCR amplification of Pi9 gene in a part of rice
cultivars
M: Markers; 1: 3509鄄c125; 2: L2977; 3: 2850鄄c901; 4:
ys236; 5: L2537; 6: 2684; 7: Zhongzao16; 8: H819鄄2; 9:
2963; 10: R299.

表 2 供试材料抗性反应及分子标记检测结果
Table 2 Disease reactions and results of molecular marker analysis of plant materials in the study

No.
1
2
3
4
5
6
7
8
9
10
11
12
13
14
15
16
17
18
19
20
21
22
23
24
25
26
27
28
29
30
31
32
33
34
35

Varieties
谷梅四号
3188鄄1462
2289鄄768
3509鄄C125
L2977
中组 3号
2850鄄C901
YS236
8WR鄄34
L2537
2684
湘资 3150
IR141
Poto norada
L4217鄄C455
中组 16
Bolon
L2289鄄1006
2254鄄803
H086
中鉴 12
O8CR672
茉莉丝苗
华占
O8CR6
浙农 9906
JXY中佳早 06
H819鄄2
中 94鄄4
梧农 1号
PC2
JXY中组 7号
IR42
华 4
YP08

Panicle blast
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
3
3
3
3
3
3
3
3
3
3
3
3
3
3
3

Pi9
-
-
-
+
+
-
+
+
-
+
+
-
-
-
-
+
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
+
-
-
-
-
-
-
-

Pita
-
-
-
-
-
-
-
-
+
-
-
-
+
+
-
+
+
-
-
-
-
+
+
-
-
+
-
+
+
+
-
-
-
-
-

Pib
-
-
-
-
-
-
-
-
+
-
-
-
-
-
-
+
-
+
-
-
+
-
+
+
-
-
-
-
+
-
-
-
+
-
-

Pikm
-
+
+
+
+
-
+
+
+
+
+
-
+
-
+
-
+
+
+
-
-
-
-
-
-
+
+
+
+
+
-
+
-
+
+

Total
0
1
1
2
2
0
2
2
3
2
2
0
2
1
1
3
2
2
1
0
1
1
2
1
0
2
1
3
3
2
0
1
1
1
1

No.
36
37
38
39
40
41
42
43
44
45
46
47
48
49
50
51
52
53
54
55
56
57
58
59
60
61
62
63
64
65
66
67
68
69
70

Varieties
TTP
2293鄄39
中鉴 17
JXY辐 601
YP06
3509鄄C113
2963
05CR190
O8CR584
YY07鄄5
3207鄄997
密阳 46
多系 2号
R217
PC1
早优 143
R111
中鉴 15
R58
R527
R228
R299
R9113
R998
黄华占
9311
明恢 86
R1141
R644
R207
R608
451鄄7
R624
R1128
丽江

Panicle blast
3
3
3
3
3
3
3
3
3
3
3
3
3
3
3
5
5
5
5
5
5
5
5
5
5
7
7
7
9
9
9
9
9
9
9

Pi9
-
-
-
-
-
-
+
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
+
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
10

Pita
+
-
+
-
-
-
-
-
-
-
-
+
-
+
-
-
+
-
+
-
-
-
-
-
-
-
+
-
-
-
-
-
-
-
-
18

Pib
-
-
+
-
-
-
-
-
-
-
-
+
-
-
-
-
+
-
+
-
-
-
+
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
-
13

Pikm
-
+
-
+
-
+
+
-
+
-
+
-
-
-
-
+
-
-
-
-
+
-
+
+
-
-
+
-
+
+
-
+
+
-
-
37

Total
1
1
2
1
0
1
2
0
1
0
1
2
0
1
0
2
2
0
2
0
1
1
2
1
0
0
2
0
1
1
0
1
1
0
0

Total

M 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10

500

bp

342
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材料有 29 个, 其中含 Pi9 基因的材料有 2 个, 1
个为中抗 3级, 1个为中感 5级, 其抗性在减弱;
含 Pita基因的材料有 4 个, 含 Pib 基因的材料 3
个, 都表现为抗性. 但这并不意味着这两个基因
抗性水平较高, 而应该是还携带着其他广谱抗性
基因, 因为聚合了这两个基因的材料都表现出感
病特征. 含 Pikm基因的材料有 20个, 在 1级、3
级、5级、9级都有分布, 特别是在 4个高感品种
都被检测到, 可见在长期种植中, 其抗性已经逐

渐丧失.
研究也发现在 18个品种没有携带这 4个抗

性基因, 其中包含 10个抗性品种, 表明是含有其
他广谱抗性基因. 对照品种丽江为公认不含抗性
基因水稻, 没有检测到供试抗性基因.
3 讨论

研究表明, 同一品种多个抗性基因的聚合后,
不仅抗谱拓宽, 也提高了对一些生理小种的抗性

图 2 部分水稻品种抗性基因 Pita的扩增结果
M: Markers; 1: 8WR鄄34; 2: IR141; 3: POTO NORADA; 4: 中组 16; 5: Bolon; 6: O8CR672; 7: 茉莉丝苗; 8: IR42; 9: H819鄄2;
10: 中 94鄄4; 11: 梧农 1号; 12: TTP; 13: 中鉴 17; 14: 密阳 46; 15: R217; 16: R111; 17: R58; 18: 明恢 86.
Fig.2 PCR amplification of Pita gene in a part of rice cultivars
M: Markers; 1: 8WR鄄34; 2: IR141; 3: POTO NORADA; 4: Zhongzu16; 5: Bolon; 6: O8CR672; 7: Molisimiao; 8: IR42; 9:
H819鄄2; 10: Zhong94鄄4; 11: Wulong1; 12: TTP; 13: Zhongjian17; 14: Miyang46; 15: R217; 16: R111; 17: R58; 18: Minghui86.

M 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18
900
700

bp

图 3 部分水稻品种抗性基因 Pib的扩增结果
M: Markers; 1: 8WR鄄34; 2: 中组 16; 3: L2289鄄1006; 4: 中鉴 12; 5: 茉莉丝苗; 6: 华占; 7: 中 94鄄4; 8: IR42; 9: 中鉴 17; 10: 密
阳 46; 11: R111; 12: R58; 13: R9113.
Fig.3 PCR amplification of Pib gene in a part of rice cultivars
M: Markers; 1: 8WR鄄34; 2: Zhongzu16; 3: L2289鄄1006; 4: Zhongjian12; 5: Molisimiao; 6: Huazhan; 7: Zhong94鄄4; 8: IR42; 9:
Zhongjian17; 10: Miyang46; 11: R111; 12: R58; 13: R9113.

M 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13

500
300

bp

表 3 供试材料抗性基因的分布及与抗性反应的相关性
Table 3 Correlation between the genes and disease reactions of plant materials in present study
Genes contained

Pi9
Pita
Pib
Pikm
Pi9+Pita
Pi9+Pib
Pi9+Pikm
Pita+pib
Pita+Pikm
Pib+Pikm
Pi9+Pita+Pib
Pi9+Pita+Pikm
Pi9+Pib+Pikm
Pita+Pib+Pikm
Pi9+Pita+Pib+Pikm

No.of plant materials
2
4
3
20
0
0
6
6
5
2
1
1
0
2
0

Grade 1
0
1
0
5
0
0
5
1
2
1
1
0
0
1
0

Grade 3
1
3
3
9
0
0
1
3
2
0
0
1
0
1
0

Grade 5
1
0
0
2
0
0
0
2
0
1
0
0
0
0
0

Grade 7
0
0
0
0
0
0
0
0
1
0
0
0
0
0
0

Grade 9
0
0
0
4
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
0
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水平, 这是因为多基因聚合并不简单地是单个抗
病基因的抗谱之间的简单累加, 而是抗性基因之
间表现为极显著的基因互作[18]. 但进行聚合育种
的前提是清楚抗性资源的基因型背景, 从而才能
有目的性的开展多基因聚合. 本研究采用抗性基
因的特异性分子标记, 可准确快速鉴定是否含有
抗性基因. 通过分子标记对稻瘟病病圃筛选出的
水稻抗病资源抗性基因的分布初步探讨, 检测出
一大批携带不同抗性基因的水稻品种, 初步建立
了抗性基因数据库, 这为在品种选育时聚合不同
抗性基因, 培育广谱持久抗稻瘟病优良品种打下
了良好基础. 目前本课题组根据该研究结果, 通
过分子辅助育种有针对性进行多基因聚合, 已经
获得携带了 3耀4个抗性基因的纯合聚合系.

抗性基因 Pi9、Pita、Pib、Pikm 等在水稻稻瘟
病抗性育种中应用广泛[10耀17], 本研究也表明这 4个
抗性基因在大部分供试材料中都有分布, 部分材
料聚合了 2到 3个基因. 针对单个基因而言, 抗
性水平已经表现出逐步减弱的趋势, 甚至丧失抗
病能力. 例如出现了含广谱抗病基因 Pi9的中感
材料; Pikm 基因在病圃鉴定中已经基本丧失抗
性. 由此可见加快水稻品种选育中的多基因聚合
是目前急需解决的问题. 在多基因聚合中, 也应
注意一些抗性基因的选择 , 仅仅聚合 Pita+Pib、
Pita+Pikm 以及 Pib+Pikm 仍是表现出感病特征 ,
而如果选择以广谱抗病基因 Pi9为主效基因, 并
聚合 Pita和 Pib 抗性基因, 则能提高持久抗稻瘟
病能力.

本研究部分水稻资源品种没有检测到抗性基

因, 这一方面是因为本研究只是对少数基因型进
行初步鉴定, 而大量基因型因缺乏特异性功能标
记, 不能被检测. 这包括已知抗性基因的水稻品
种, 如谷梅 4号含 Pigm基因[19]、9311含有 Pi41[20]

等. 即使在已被检测出含抗性基因的水稻品种中
也仍含有其它抗性基因. 因此有必要对更多的广
谱抗性基因开发出特异性功能标记, 全面系统地
鉴定抗性基因, 建立完整的抗稻瘟病水稻资源抗
性基因数据库. 另一方面可能是供试水稻材料含
有丰富的抗性资源, 通过稻瘟病病圃筛选出的部
分材料携带有新的还未定位的广谱抗性基因. 这
就需要在下一步工作中对该抗性基因进行定位或

克隆, 鉴定出新的抗性基因, 对其抗性特点进行
分析, 并应用于分子育种, 促进水稻抗稻瘟病能
力的提高.
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