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摘  要：培育抗病水稻品种是保障水稻产量与品质最经济有效的方式，野生稻由于长期在自然环境中生存，保留了许多栽培稻不具备的原始性状，

蕴含丰富的基因资源，是水稻抗病育种的重要基因库。本文聚焦于野生稻抗病研究领域，系统阐述我国普通野生稻、药用野生稻与疣粒野生稻的抗病

基础特征及抗病种质资源研究进展；在此基础上，梳理野生稻中已鉴定的抗稻瘟病、抗白叶枯病等抗病基因，并重点阐述我国野生稻中鉴定的抗病基

因研究进展；同时，进一步总结了远缘杂交、分子标记辅助选择（MAS）、基因工程及基因编辑等关键技术在野生稻抗病种质创新与优异基因转移中

的应用实践及成效。最后，结合当前研究现状与技术瓶颈，并提出相关策略，以期为水稻抗病分子育种实践与病害绿色防控提供理论参考。 

关键词：野生稻；种质资源；抗性基因；育种技术 
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Abstract：The development and rational use of disease-resistant varieties has been the most effective strategy for high yielding and 
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good quality in rice production. Wild rice with valuable genetic resource has numerous original traits, which have been lost or 

weakened in cultivated rice during the long-term domestication, due to its prolonged adaptation to survive and thrive in natural 

environments. Wild rice possesses abundant and diverse genetic variation and thus serves as a crucial gene pool for rice breeding with 

high disease-resistance. This review mainly focused on disease resistance of wild rice. We systematically described the basic 

characteristics of disease resistance and introduce the disease-resistant germplasm resources of three wild rice species in China, 

namely Oryza rufipogon, Oryza officinalis, and Oryza granulata. Furthermore, we summarized the clone and functionally validation of 

disease resistance genes to rice blast (Magnaporthe oryzae) and bacterial blight (Xoo，Xanthomonas oryzae pv. Oryzae) from wild rice, 

with an emphasis on the research advances in identifying resistance genes from wild rice. Finally, we comprehensively review the 

application of key technologies—distant hybridization, molecular marker-assisted selection (MAS), genetic engineering, and gene 

editing—in the innovation of wild rice germplasm with disease-resistance and the transfer of elite resistance genes into cultivated rice. 

Based on the current research status and existing technical bottlenecks, we also proposed some potential strategies. This article is 

expect to provide theoretical support and technologies for enhancing disease-resistant in rice molecular breeding program and for the 

green prevention and control of diseases in rice production. 

Key words: wild rice; germplasm resources; resistance genes; breeding technology 

水稻(Oryza sativa L.)是人类的主要粮食作物之一，在其生产过程中，常面临着各种病害威胁，严重影响

着水稻的产量和品质。目前，防治病害的方法主要有田间管理、药剂防治、生物防治以及选育抗病品种。

田间管理依靠大量的人力物力，药剂防治对生态破坏性强，生物防治不利于规模化推广。只有从水稻自身

出发，利用抗病基因培育抗病品种，才是一种兼具安全性与经济性的根本解决方案。 

野生稻是栽培稻的近缘野生种，长期生长在自然环境中，使得野生稻产生了丰富的遗传变异，拥有栽

培稻没有的优良性状，如抗病虫害，耐盐、耐寒、耐冷等[1-2]。在抗病育种方面，相关研究数据表明从野生

稻中挖掘抗病基因数量是栽培稻的 50 倍[3]。在抗虫育种方面，研究发现野生稻中的抗源较栽培稻多，已发

现野生稻对三化螟、黑尾叶蝉、白背飞虱、褐飞虱、稻瘿蚊等主要害虫具有高效抗性[4]。在抗逆性育种中，

野生稻的优势可追溯到经典案例，丁颖以野生稻为亲本开展杂交育种，成功培育出耐寒性突出的水稻品种

中山 1 号，直观体现了野生稻的育种价值[5]。 

近年来，随着分子生物学技术的发展，我国野生稻抗病基因研究再获突破，其中以普通野生稻来源的

广谱高抗白叶枯病基因 Xa23 较有代表性。Xa23 现已被全国 50 多个单位用于品种培育，共培育出 70 多个

抗病品种，另有近百个新组合已进入区域试验等待审定程序，已累计推广应用超过 1 亿亩，实现经济社会

效益近 150 亿元[6]。Xa23 的利用不仅进一步验证了野生稻作为抗病基因来源的核心价值，更是推动了我国



 

  

水稻产业绿色低碳发展的进程。 

尽管野生稻在水稻抗病育种中已展现出巨大潜力，但其育种利用仍受限于核心技术瓶颈，其中以远缘

杂交亲和性低的问题最为突出。这是由于栽培稻与野生稻存在生殖隔离，且隔离程度因野生稻基因组类型

不同而存在显著差异，对于 AA 组野生稻而言，可以通过杂交等有性生殖方式实现有利基因的利用，而对

于非 AA 组野生稻野而言，生殖隔离更加严重，通过常规杂交难以实现有利基因的有效转移，严重制约其

基因资源的育种利用。 

本文聚焦野生稻这一宝贵的基因资源，重点讲述野生稻抗病种质资源研究进展和抗病基因的挖掘，并

深入分析远缘杂交、分子标记辅助选择、基因工程、基因编辑等常用育种技术在野生稻中的利用情况，以

期能为水稻抗病品种的培育提供理论支撑与技术参考。 

1 野生稻抗病种质资源研究概述 

1.1野生稻抗病基本情况 

为系统阐明我国 3 种野生稻的抗病特征，并为后续种质资源的挖掘与利用提供基础数据，在 1986—2000

年间，在中国农业科学院作物品种资源研究所和中国水稻研究所的带领下，由全国水稻科技人员按统一的

鉴定标准，系统地对我国野生稻的部分种质进行性状鉴定，鉴定出的一批优异野生稻资源[7]如表 1 所示。鉴

定结果显示，我国野生稻对白叶枯病和稻瘟病等主要病害中存在丰富的抗性资源。 

表 1中国野生稻抗病资源 

Table 1 Disease-resistant resources of wild rice in China 

病害 

Diseases 

抗病野生稻 

Resistant wild rice 

免疫 

Immune 

高抗 

Hight resistance 

抗 

Resistance 

中抗 

Intermediate resistance 

合计 

Total 

白叶枯病 Bacterial blight 普通、药用、疣粒野生稻 13 8 188 1131 1340 

稻瘟病 Blast 普通、药用、疣粒野生稻 0 16 117 545 678 

纹枯病 Sheath blight 普通野生稻 0 0 10 16 26 

合计 Total — 13 24 315 1692 2044 

表中数字代表抗病资源份数 

The numbers in the table represent the number of disease-resistant resource copies 



 

  

 

1.2野生稻抗病种质资源研究进展 

普通野生稻是当前野生稻中抗病研究最系统、育种利用最广泛的类群，蕴含丰富的抗稻瘟病、白叶枯

病及纹枯病基因资源，其研究深度与广度显著领先于药用野生稻和疣粒野生稻。在抗病种质资源鉴定领域，

科研团队筛选出大量优异材料，如颜群等[8]对 1338 份广西野生稻资源进行稻瘟病抗性鉴定，发现 1 份高抗

稻瘟病的普通野生稻 GX365，并利用普通野生稻 GX365 与高感稻瘟病的籼稻品种 B40 杂交、回交及自交，

获得抗性纯合稳定的抗源材料 RB221，为 Pi-gx(t)基因的鉴定打下基础；章琦等[9]用国内外 4 个鉴别菌系对

包括 13 个野生稻种的 871 个品种的抗性进行评价，发现普通、药用和长药野生稻中 22 份高抗栽培稻均无

法抵御国际广致病菌系 P6，并分析编号为 RBB16 普通野生稻的抗性遗传规律，为后续 Xa23 基因的发掘奠

定基础。组学研究为抗病基因的挖掘提供关键支撑，Guo 等[10]构建的野生稻—栽培稻泛基因组图谱，全面

覆盖野生稻与栽培稻全面遗传景观的泛基因组图谱，精准定位 1184 个野生稻中拷贝数高于栽培稻的抗病基

因位点，为抗病基因挖掘与机制解析奠定核心基础；Huang 等[11]首次完成普通野生稻单倍型无间隙染色体

基因组组装，同步构建两套覆盖全基因组的染色体片段置换系，建立起野生稻优异基因的高通量鉴定平台。

该平台不仅为野生稻抗病基因的精准定位提供了高质量参考基因组与工具材料，还直接为水稻抗病育种提

供了可利用的优异等位基因资源，显著提升了野生稻基因资源的挖掘与应用效率。 

药用野生稻的抗病研究近年在纹枯病抗性领域取得突破性认知，杨雅云等[12]通过对 7 份云南药用野生

稻进行纹枯病抗性鉴定，鉴定得到 4 份抗病种质与 3 份中抗病种质，打破以往仅普通野生稻含纹枯病抗性

资源的局限。在稻瘟病与白叶枯病抗性筛选中，郭文龙等[13]对 81 份药用野生稻的鉴定显示，抗稻瘟病种质

达 81 份，白叶枯病抗性种质仅 4 份；范伟雅等[14]通过人工接种鉴定，从 47 份药用野生稻中筛选出 5 份高

抗白叶枯病的特异种质。基因挖掘层面，杨雅云等[15]将表型鉴定与转录组测序结合，筛选获得 11 个与药用

野生稻白叶枯病抗性相关的候选基因，为后续基因功能验证提供重要依据。 

疣粒野生稻对白叶枯病、稻瘟病具有广谱抗性，其中对白叶枯病的抗性优势尤为突出，部分种质抗性

可达免疫级别[16-17]，因此疣粒野生稻近年研究热点主要聚焦于白叶枯病抗性。邢佳鑫等[18]对 36 份云南疣粒

野生稻开展白叶枯病多菌系鉴定，发现 44.44%的种质对 24 个供试菌株表现出高抗至免疫水平；张正康等[19]

在表型鉴定基础上整合组学技术，验证了疣粒野生稻抗性鉴定结果的育种价值，为水稻白叶枯病抗性育种

提供新型基因资源。 

综上所述，我国 3 种野生稻的抗病特性存在显著差异。普通野生稻研究最深入，抗病基因资源丰富；

药用野生稻虽在纹枯病抗性认知上取得突破，但纹枯病抗性基因尚未克隆、组学研究碎片化，整体研究深

度不足；疣粒野生稻对白叶枯病的广谱抗性突出，但全基因组解析及抗性调控网络研究尚未形成突破。 



 

  

2 我国野生稻抗病基因的鉴定与克隆 

我国在野生稻抗病基因研究领域已取得一系列重要突破，尤其在白叶枯病和稻瘟病抗性基因的鉴定与

克隆方面进展显著。在稻瘟病抗性基因研究方面，我国科学家从野生稻中鉴出 Pi-gx(t)[8]和 Pid3-A4[20]等基因。

针对白叶枯病，研究人员已从野生稻中成功鉴定出 Xa23[9]、Xa-29(t)[21]、Xa(30)t[22]、Xa43(t)[23]、Xa47(t)a[24]

和 xa32(t)[25]等抗性基因。其中 Xa23 基因的研究最为系统深入，其广谱抗性特征与分子调控机制已基本明确。

由该基因育成的品种包括博优 1652、广恢 1055、广恢 466、富 5S、新黄占等已进行了品种授权和部分品种

的相关推广（数据来源于国家水稻数据中心，http://www.ricedata.cn/）。而 Pi-gx(t)、Pid3-A4、Xa-29(t)、Xa(30)t、

Xa43(t)、Xa47(t)a 和 xa32(t)等基因由于受到早期技术限制的原因，基因克隆和分子机制解析尚未完成。 

2.1抗稻瘟病基因 

截至目前已鉴定到 140 多个抗性基因，其中 38 个被克隆，大部分已克隆的抗性基因编码核苷酸结合富

亮氨酸重复结构域受体蛋白(NLR，nucleotide-binding and leucine-rich repeat receptor)[26]。在这些已鉴定到的

抗性基因中，来源于野生稻的抗性基因详细信息如表 2 所示。其中由我国野生稻鉴定获得的有 Pi-gx(t)和

Pid3-A4 等。颜群等[8]用广西普通野生稻 GX365 与高感稻瘟病的籼稻品种 B40 杂交培育出中间材料 RB221，

随后通过等位性分析、经典遗传分析及分子标记定位将 Pi-gx(t)初步定位在 2 号染色体的的 SSR 标记 RM240

与 RM1092 之间，但该研究仅聚焦于基因的遗传分析与初步定位，未进行更深入的研究。Lyu 等[20]采用等

位基因挖掘的方法从东乡普通野生稻 A4 中鉴定得到的功能性稻瘟病 R 基因 Pid3-A4，经测序发现 Pid3-A4

可能拥有比 Pid3 基因更广的抗谱。黄卫衡等[27]开发了 Pid3-A4 的 InDel 分子标记 A4-C，能够准确快速的从

水稻材料中鉴定并筛选出含有 Pid3-A4 功能基因的水稻材料，提高了该基因在育种中使用的便捷程度。 

表 2 野生稻中发现的稻瘟病抗性基因 

Table 2 Rice blast resistance genes found in wild rice 

基因 

Gene 

染色体 

Chromosome 

供体品种 

Donor variety 

克隆情况 

Cloning status 

参考文献 

References 

Pigx(t) 2 普通野生稻 未克隆 [8] 

Pid3-A4 6 A4（普通野生稻） 未克隆 [20] 

Pi9 6 小粒野生稻/75-1-127 已克隆 [28] 

Pi40(t) 6 澳洲野生稻 未克隆 [29] 

Pid3-11/W3/W4 6 Kasalath/普通野生稻 未克隆 [30] 



 

  

Pi1 11 LAC（根茎野生稻） 已克隆 [31] 

Pikg 11 普通野生稻 accessionG9 未克隆 [32] 

Pi54rh 11 根茎野生稻 未克隆 [33] 

Pijx 12 普通野生稻 未克隆 [34] 

Pi57(t) 12 长花药野生稻 未克隆 [35] 

2.2抗白叶枯病基因 

截止目前，已有 49 个水稻白叶枯病抗性基因被鉴定，其中 42 个抗性基因被定位，17 个抗性基因被克

隆[36]。在上述 49 个水稻白叶枯病抗性基因中，源于野生稻的抗性基因信息如表 3 所示。其中由我国鉴定获

得的基因有 Xa23[9]、Xa-29(t)[21]和 Xa(30)t[22]等。在这些基因中，仅有 Xa23 是唯一被克隆且研究较为深入的

基因。该基因由章琦等[9]将普通野生稻材料 RBB16 与 JG30 杂交、花药培养、回交选育出近等基因系 WBB1，

再经抗谱比较、抗性遗传分析等多方法确认 WBB1 含新抗病基因 Xa-23(t)；Wang 等[37]、王春连[38]通过分子

标记将 Xa23 定位在标记 LJ138 和 A83B4 之间 0.4 cM 的区域内，并通过图位克隆技术成功克隆出 Xa23 全

长序列。Xa23 是国际公认抗谱最广、抗性最强的显性抗病基因。这是因为 Xa23 的转录是由效应子 AvrXa23

特异激活的，而大多数的水稻白叶枯病菌（Xoo，Xanthomonas oryzae pv. Oryzae）含有 AvrXa23，最终使得

Xa23 基因可通过触发过敏性坏死反应（HR 反应）对不同生理小种的 Xoo 菌株产生广谱抗性[39]。截止目前，

Xa23 基因在基因进化、转录组学、抗性机制等方面已取得优异进展，并且成功运用到水稻的育种产业中，

成为水稻抗病育种产业的重要组成部分。与 Xa23 基因相反的是，Xa-29(t)等基因虽然已由我国育种工作者

从野生稻中鉴定得到，但是至今仍未克隆成功。后续 Xa-29(t)等基因克隆工作的推进将会是今后的一个重要

研究方向。 

 

表 3 野生稻中发现的白叶枯病抗性基因 

Table 3 Bacterial blight resistance genes found in wild rice 

基因 

Gene 

染色体 

Chromosome 

供体品种 

Donor variety 

克隆情况 

Cloning status 

参考文献 

References 

Xa23 11 普通野生稻 已克隆 [9] 

Xa-29(t) 1 药用野生稻 未克隆 [21] 

Xa(30)t 11 普通野生稻 Y238 未克隆 [22] 

Xa43(t) 11 漳浦普通野生稻 未克隆 [23] 



 

  

Xa47(t)a 11 元江普通野生稻 未克隆 [24] 

xa32(t) 12 疣粒野生稻 未克隆 [25] 

Xa38 4 尼瓦拉野生稻、IRGC81825 未克隆 [40] 

Xa27 6 小粒野生稻 已克隆 [41-42] 

Xa33 7 尼瓦拉野生稻、IRGC105710 未克隆 [43] 

Xa21 11 长花药野生稻 已克隆 [44-45] 

Xa32(t) 11 澳洲野生稻 未克隆 [46] 

Xa35(t) 11 小粒野生稻 未克隆 [47] 

Xa36(t) 11 澳洲野生稻、栽培稻 未克隆 [48] 

Xa41(t) 11 短叶舌野生稻、非洲栽培稻 已克隆 [49] 

Xa49(t) 11 普通野生稻、籼稻 IR24 未克隆 [50] 

3 常用的育种技术及取得的成果 

3.1杂交育种 

水稻远缘杂交（Distant hybridization）是指选择亲缘关系较远的两种水稻品种进行杂交的技术，该方法

利用遗传背景差异，通过激发杂种优势，显著提高水稻的育种潜力[51]。在野生稻优异资源的利用中，以野

生稻与栽培稻的远缘有性杂交为核心，结合以栽培稻为轮回亲本的连续回交克服生殖隔离，实现野生稻抗

病基因与栽培稻高产、优质等优良性状的重组。这一技术在实践中已取得诸多成果，如国际水稻所从 1969

年利用栽培稻与尼瓦拉野生稻杂交，将草状矮缩病的基因转入到栽培稻中，连续育成抗草状矮缩病的 IR28、

IR29、IR30、IR32、IR34、IR38、IR40 等系列品种[52]；广东省增城县农业局宋东海[53]利用栽培稻和普通野

生稻杂交选育了一批表现优质、高产、高抗稻瘟病、中抗细菌性条斑病的桂野占系列水稻品种。随后又利

用桂野占系列水稻品种与国内外优异水稻种质资源杂交，先后育成野澳丝苗、紧粒桂野占、青桂野等新品

种，并在南方 8 个省份进行了推广[53]。传统杂交技术与生物技术结合，可以使得培育抗病品种更加事半功

倍，相应的胚拯救技术可以弥补杂交育种的杂交不亲和及育种周期长等问题。例如，Amante-Bordeos 等[54]

利用胚拯救技术突破小粒野生稻与栽培稻种间杂交障碍，将小粒野生稻中的抗病基因 Xa27 导入到栽培稻

IR319-45-3-2 中，育成抗菲律宾小种 2、3、5、6 的 BC2F4 株系 78-15；査中萍等[55]对长雄野生稻和栽培稻

杂交后代的 450 枚幼胚进行离体培养，获得发育良好健壮的绿苗 438 株，胚拯救效率为 97.3%，实现了长雄

野生稻与栽培稻的种间杂交。 



 

  

3.2分子标记辅助选择 

分子标记辅助选择（MAS，marker assisted selection）是利用分子标记与决定目标性状的基因紧密连锁

的特点，通过检测分子标记，即可检测目的基因的存在，达到选择目标性状的目的，具有快速、准确、不

受环境条件干扰的优点。MAS 可以通过基因定位找到与野生稻抗病基因紧密连锁的 SSR、SNP 等分子标记，

再以 SSR、SNP 等分子标记作为遗传探针去快速鉴定含有目标基因的野生稻资源。该技术不仅可以在杂交

育种的后代选择中加速育种进程，更能突破传统杂交育种的局限，将不同野生稻来源的多个抗病基因定向

聚合到同一栽培稻品种，解决多基因精准整合难题。目前，已有研究充分证实了该技术对于利用野生稻抗

性资源的有效性。如朱永生等[56]以携带抗病基因 Pi9 的金恢 1059 为供体亲本，以福恢 667 为轮回亲本，利

用连续自交和 MAX 育成金恢 1059，金恢 1059 再与福恢 667 进行组配进而育成野香优 699。据统计 2021—

2023 年，野香优 699 在福建年均推广面积约 3513.3 hm2[56]。张婷[57]利用携带 Pi9 基因的 75-1-127 为供体亲

本，结合 Pi9 共显性功能标记 CoInDF1R1 开展 MAS 回交育种实践，成功将 Pi9 基因导入到三香 B 和三香 A，

育成了高抗苗瘟、不育性稳定、异交习性好、农艺性状优良、丰产性更好的新不育系三香 A-Pi9 及配套保持

系三香 B-Pi9，其中三香 A-Pi9 已授权给隆平高科等种业企业进行产业化开发。彭应财等[58]利用 MAX 技术

将 Xa21 导入强优恢复系辐恢 838 中，选育出抗白叶枯病恢复系中恢 218，并用中恢 218 与协青早 A 杂交育

成协优 218。该品种于 2002 年通过江西省审定，适合全省种植[58]。分子标记辅助选择技术通过精准定位与

追踪野生稻中的优异抗病基因，显著加速了这些基因的挖掘、鉴定与利用进程，不仅为水稻抗病育种提供

了高质量的备选基因资源，更成为当前水稻抗病育种领域提升育种效率、突破传统选育瓶颈的强有力技术

工具。 

3.3基因工程 

基因工程（Genetic engineering）是在分子水平对基因进行修饰的技术，通过将重组外源基因导入受体

细胞并实现表达，达到定向改造生物性状的目的。随着分子生物技术的飞速发展，基因工程在野生稻抗病

种质资源利用领域取得显著成效，为水稻抗病育种注入新活力。如张正康等[19]从疣粒野生稻中克隆得到白

叶枯病抗性基因 OsXa13 的同源基因 OgXa13，利用农杆菌介导的方法将基因导入到栽培稻 TP309 植株中进

行功能验证，证实 OgXa13 可赋予栽培稻对白叶枯病菌株的抗性。Xu 等[59]则将基因工程运用于基因功能机

制解析，对 Pi9 转基因植株进行转录组分析，在转录水平上解析 Pi9 基因介导的稻瘟病抗性调控机理，为

Pi9 基因在不同遗传背景栽培稻中的精准应用提供了理论支撑。尽管基因工程在水稻抗病育种中展现出定向

性强、效率高等显著优势，但受相关政策限制，目前野生稻中其育种成果仍停留在实验室研究与中间实验

阶段，尚未进入商业化生产应用环节。 



 

  

3.4基因编辑 

基因编辑(Gene editing)能够精准改造基因，可使目的基因发生定向突变，从而获得具有目标性状的突变

材料。基因编辑技术的出现，从根本上打破传统育种的遗传限制，实现了基因的主动改造。基因编辑技术

主要包括锌指核酸酶(ZFN，zinc finger nuclease)、类转录激活因子效应物核酸酶(TALEN，transcription 

activator-like effector nuclease) 、 CRISPR/Cas 系统 (CRISPR/Cas ， clustered regularly interspaced short 

palindromicrepeats/CRISPR-associated protein)、单碱基编辑系统(BE，base editing)和引导编辑系统(PE，prime 

editing)[60]。其中 CRISPR/Cas 系统是最具代表性的，常用于基因敲除、插入、替换等，以快速验证基因功

能。在野生稻研究中，育种工作者主要以 CRISPR/Cas 系统为核心工具，辅以锌指核酸酶（ZFN）等技术，

开展对野生稻中挖掘基因的功能解析与应用研究。如 Xiao 等[34]通过 CRISPR/Cas 技术对野生稻中发掘的 Pijx

进行基因敲除研究，明确 Pijx 为稻瘟病抗性基因，并通过对 ATPβ基因敲除植株的研究得出 Pijx 通过

Pijx-ATPβ-OsRbohC-ROS 通路调控水稻广谱抗稻瘟病的分子机制，为水稻抗稻瘟病分子育种提供了新的基

因资源与理论依据。针对从元江普通野生稻渗入系材料中鉴定的候选基因 Xa47(t)a，卢源达等[61]使用

CRISPR-Cas9 系统对水稻材料 L214 中的 Xa47(t)a 基因进行敲除，通过对比野生型与敲除植株的白叶枯病抗

性差异，证实 Xa47(t)a 基因可赋予 L214 材料对水稻白叶枯病菌的良好抗性，明确了该基因的抗病功能。 

4 展望 

野生稻作为水稻抗病基因的重要储备库，在抗病水稻品种培育中起着关键作用。当前通过远缘杂交育

种、分子标记辅助选择（MAS）、基因工程及基因编辑等技术手段，已成功将野生稻来源的抗白叶枯病基

因 Xa23、抗稻瘟病基因 Pi9 等优异抗性基因导入栽培稻，培育出系列抗病性显著提升的水稻新材料与改良

品种，为水稻病害绿色防控提供了重要支撑。然而，野生稻在抗病基因挖掘的系统性、种质筛选的标准化

及育种技术的融合深度方面仍存在提升空间，需从多维度提升优化。 

在野生稻抗病种质资源筛选领域，为夯实野生稻抗病种质资源利用基础，需构建全维度标准化筛选体

系以提升鉴定精准度。该体系应覆盖我国普通野生稻、药用野生稻和疣粒野生稻，针对稻瘟病、白叶枯病、

纹枯病、细菌性条斑病、稻曲病等水稻生产中主要病害及区域性特色病害，开展病害全覆盖的抗病性鉴定；

同时实现从病原菌选择、接种方法到抗性评价的全流程系统化，提升野生稻抗病种质资源筛选效率与精准

度。做到精准明确各野生稻种质对不同病害的抗性谱，为后续定向筛选优异种质与靶向挖掘特异性抗病基

因提供标准化材料储备。 

在基因挖掘领域，需聚焦当前研究短板，从多维度打破当前研究限制。一方面针对稻瘟病 Pi2-1、Pi51(t)



 

  

及白叶枯病 Xa29(t)、Xa30(t)等未克隆基因，结合第三代测序技术与泛基因组分析，解析基因全长序列及调

控区域特征，加速基因克隆与功能验证进程，明确它们在抗性通路中的作用机制。另一方面，扩大抗性基

因挖掘范围，将纹枯病、细菌性条斑病等纳入核心研究病害，通过高通量表型鉴定与全基因组关联分析

（GWAS，genome-wide association study），从不同野生稻中挖掘新型抗性基因，填补纹枯病等抗性基因研

究空白。此外，还需深化已克隆基因的分子机制研究，从基因功能表达调控、蛋白功能解析、病原菌互作

和调控网络关联等多维度研究体系出发，明确抗性基因与高产、优质性状的协同遗传机制，为培育优质、

高产、抗病品种提供理论支撑。 

在育种技术创新层面，需推动多技术深度融合以提升优异基因利用效率。针对野生稻与栽培稻远缘杂

交不亲和问题，优化胚拯救技术，结合流式细胞术快速鉴定杂交后代倍性，提升优异基因转移效率；利用

MAS 技术实现 Xa23、Pi9 等多抗病基因的精准聚合，同时通过 CRISPR/Cas 系统定向改造基因调控区域，

增强抗性基因的广谱性与表达稳定性。在严格遵守生物安全政策的前提下，推进基因工程技术的产业化进

程，优化农杆菌介导的转基因体系，推动稻瘟病抗性基因 Pi54rh 等已验证优异基因从实验室研究向田间应

用转化。 
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