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摘要：为了探明黄淮稻区 4 个抗稻瘟病基因 Pi-ta、Pi-b、Pi54 和 Pikm 在品种资源中的分布及其不同基因型组合的抗病效

性。本研究利用上述 4 个抗病基因的功能标记，对 88 个黄淮稻区育成品种进行抗稻瘟病基因型检测，结果表明：检出最多的

抗稻瘟病基因组合是 Pib+Pi54，占总检测材料的 60.2%。经过 2016-2017 年连续两年的人工接种鉴定和田间自然鉴定，稻瘟

病感病材料比例分别达到 87.5%、77.3%，感病材料的比例增高说明抗性基因的抗性作用在逐渐降低。在检测品种中，抗性较

好的 4 个基因型或基因型组合分别是 Pi-ta、Pi-ta+Pi-b、Pi-ta+Pi-b+Pi54 和 Pi-ta+Pi-b+Pi54+Pikm，但检出率很低。本研究结

果说明，黄淮稻区品种中，携带 Pi-ta、Pi-ta+Pi-b、Pi-ta+Pi-b+Pi54 和 Pi-ta+Pi-b+Pi54+Pikm 基因型的抗病性较好，应得到加

强利用。本研究结果对育成品种抗稻瘟病基因或基因组合跟踪检测和抗病性评价是抗稻瘟病育种的有效途径。
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Abstract：To clarify the distribution status of Pi-ta，Pi-b，Pi54，Pikm genes and their effects on the 
resistance of rice blast in Huang-Huai-Hai Region，88 rice varieties collected from this region were detected using 
the functional markers that specifically target to the four genes.The genetic frequency of Pib+Pi54 was 60.2% 
within this collection.In parallel，this collection was subjected to test for resistance by inoculation identification 
and field identification in 2016 and 2017.87.5% and 77.3% of varieties were susceptible in two years，respectively.
This result suggested that the effects of resistant genes were declined.Four genes or gene combinations（Pi-ta， 
Pi-ta+Pi-b，Pi-ta+Pi-b+Pi54 and Pi-ta+Pi-b+Pi54+Pikm）are applicable in the rice-breeding，due to the 
resistance to rice blast but with low distribution in the tested varieties.Taken together，the results raised a positive 
strategy for breeding rice cultivars with rice blast-resistance.
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稻瘟病是由子囊菌 Magnaporthe grisea（Hebert）
Barr.［无性世代为 Pyricularia grisea（Cooke）Sacc.］
引起，是制约水稻生产的重要病害之一。培育抗性

持久、稳定的品种是解决这一问题的最有效措施。

但由于稻瘟病病菌小种遗传的复杂性和致病性的多

样性，抗病新品种常在推广数年后抗性逐渐丧失。

因此，摸清主栽品种与新选育抗病品种的抗稻瘟病

基因型是改良品种抗性的首要前提。

近年来，国内研究者对抗稻瘟病基因在不同稻

区的分布进行了分析评价［1-7］。储黄伟等［1］分析了

Pi2、Pi5、Pi-b 和 Pi9 等 8 个抗瘟基因在上海地区

三系杂交粳稻亲本中的分布情况，8 个抗性基因在

检测的品系中有不同频率的分布，其中 Pi-b 分布最

为广泛，其次为 Pia、Pia54、Pi9、Pi2 和 Pita。李刚 
等［2］利用 Pi2、Pi5、Pi9、Pia 和 Pi-b 等 10 个抗瘟基

因分子标记对 544 份水稻种质资源的基因分布情况

及抗性水平进行了分析，Pik、Pi2、Pid2 和 Pia 等基

因在抗、感群体中均匀分布，其对鉴定小种的抗性反

应不显著。汪文娟等［3］分析了 Pi1、Pik-p、Pik-h 和

Pi2 等 8 个抗稻瘟病基因在华南籼型杂交稻中的分

布，Pita 和 Pii 在检测组合中分布频率最高，而 Pi2
与 Pi1 对提升华南稻区品种抗病性贡献最大。在云

南地区 Pi40 表现出广谱抗性［4］，Pi9 在黑龙江省水

稻抗病育种中具有很高应用价值［5］。在辽宁地区

携带 Pi-ta+Pid3+Pi5 的材料抗性最强，3 个抗瘟基

因型的材料抗病比率为 77.24%［8］。

由于不同稻区稻瘟病菌生理小种存在差异，其主

效抗瘟基因也随之变化。为了探明黄淮稻区水稻品

种的主效抗病基因型，对 88 个黄淮稻区育成品种进

行了抗稻瘟病鉴定，并利用抗病基因 Pi-ta、Pi-b、Pi54

和 Pikm 分子标记进行基因型检测，通过分析品种的

基因型和抗病表现评价抗病基因在品种资源中的分

布及抗性贡献率，为抗稻瘟病育种提供理论依据。

1　材料与方法

1.1　试验材料

供试水稻材料为从天津、北京、山东、河南、安

徽、江苏等地收集的 88 个黄淮海稻区水稻品种。

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。2016 年接种鉴定的稻瘟病

菌代表菌株：ZB7、ZC11、ZD5、ZE5、ZF1 和 ZG1；
2017 年接种鉴定的稻瘟病菌代表菌株：ZB3、ZC11、
ZD7、ZE3、ZF1 和 ZG1。

水稻穗颈瘟的抗性鉴定采用人工注射接种和田

间穗颈瘟发病率两种方法，在水稻成熟后进行水稻

穗颈瘟的抗性调查。接种鉴定接种体为稻瘟病菌的

混合孢子，在水稻孕穗至破口期接种，稻瘟病抗性等

级分为 5 级：0 级为免疫，1 级为抗病，2 级为中抗，

3 级为感病，4 级为高感；水稻穗颈瘟发病率群体抗

性分级标准为：0 级为无病，1 级为病穗率低于 5%，

3 级为病穗率达到 5.1%~10.0%，5 级为病穗率达

到 10.1%~25.0%，7 级为病穗率达到 25.1%~50.0%， 
9 级为病穗率达到 50.1%~100.0%。

1.3　稻瘟病抗性基因的分子标记

利用 Pi-b、Pi-ta、Pi54 和 Pikm 抗性基因引物

检测试验材料，引物名称、序列及其扩增片段预期

大小见表 1。Pi-ta 引物检测到 1042 bp 片段同时 
Npi-ta 引物扩增不出目的片段，此材料含有 Pi-ta 基

表 1　PCR 引物名称及序列
Table 1　Name and sequence of PCR primers
目的基因

Target genes
引物名称

Primer names
引物序列（5′-3′）

Primer sequence（5′-3′）
预期 DNA 片段长度（bp）

Expected length of DNA fragment
Pi-ta Pita-F AGCAGGTTATAAGCTAGGCC 1042

Pita-R CTACCAACAAGTTCATCAAA
pi-ta NPita-F AGCAGGTTATAAGCTAGCTAT 1042

NPita-R CTACCAACAAGTTCATCAAA
Pi-b Pib-F GAACAATGCCCAAACTTGAGA 365

Pib-R GGGTCCACATGTCAGTGAGC
pi-b NPib-F TCGGTGCCTCGGTAGTCAGT 803

NPib-R GGGAAGCGGATCCTAGGTCT
Pi54 Pi54-F CAATCTCCAAAGTTTTCAGG 216/315

Pi54-R GCTTCAATCACTGCTAGACC
Pi-km Pi-km1F TGAGCTCAAGGCAAGAGTTGAGGA 174/213

Pi-km1R TGTTCCAGCAACTCGATGAG
pi-km Pi-km 2F CAGTAGCTGTGTCTCAGAACTATG 290/332

Pi-km 2R AAGGTACCTCTTTTCGGCCAG
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因；Pi-b 引物检测到 365 bp 片段同时 Npi-b 引物扩

增不出目的片段，此材料含有 Pi-b 基因，而 Npi-b
引物扩增出 803 bp 片段，Pi-b 不能扩增出目的片

段，此材料携带有感病基因；Pi54 功能标记为共

显性标记，扩增片段 216 bp（抗）/359 bp（感）；抗

病基因 Pikm 由 2 对引物扩增，Pikm1 引物扩增片

段 大 小 为 174 bp（抗）/213 bp（感），Pikm2 引 物

扩增片段大小为 290 bp（抗）/332 bp（感），2 对引

物同时扩增出抗病目的片段，表明存在抗病基因 
Pikm。

1.4　稻瘟病抗性基因检测

采用 SDS 法提取水稻基因组 DNA。以基因组

DNA 为模板，PCR 反应体系参照范方军等［9］的方

法进行基因片段扩增。反应产物经 1% 的琼脂糖凝

胶电泳分离，溴化乙啶染色，在紫外凝胶成像仪上观

察并照相。

2　结果与分析

2.1　水稻品种基因型分析

在 88 个测试品种中（表 2），基因型所占比例较 
多是 Pi-b+Pi54、Pi54、Pi-ta+Pi54 和 Pi-ta+Pi-b+Pi54。携 
带 Pi-b+Pi54 基因的材料 38 份，占总材料的 43%，

只携带 Pi54 基因的材料 17 份，占总材料的 19%，

分 别 携 带 Pi-ta+Pi54 和 Pi-ta+Pi-b+Pi54 基 因 的

材料 6 份，占总材料的 7%。连续 2 年抗性接种鉴

定分析结果显示，抗性比例较高的 4 个基因型分别

是 Pi-ta、Pi-ta+Pi-b、Pi-ta+Pi-b+Pi54 和 Pi-ta+ 
Pi-b+Pi54+Pikm，除抗性基因型 Pi-ta+Pi-b+Pi54 的

抗性比例为 33.33% 外，其他基因型两年的抗性比

例平均值均在 50% 及以上（表 3）。

表 2　88 个水稻品种基因型检测及其抗病等级
Table 2　Genotypes and resistant level of 88 rice cultivars

品种

Varieties

抗性基因 
Resistant genes

接种鉴定

Inoculation 
identification

田间发病

Field  
identification

品种

Varieties

抗性基因 
Resistant genes

接种鉴定

Inoculation 
identification

田间发病

Field  
identificationPi-ta Pi-b Pikm Pi54 Pi-ta Pi-b Pikm Pi54

隆粳 341054 - + - ± 4 9 圣稻 17 - + - + 4 7

隆粳 71 - + - ± 4 9 圣稻 18 - + - + 4 7

金粳 667 + + - + 2 3 圣稻 19 - + - + 4 9

鑫稻 538 - - - ± 4 5 大粮 202 - + - ± 4 3

W018 - + - ± 4 5 大粮 203 - ± - ± 4 3

中粳 06-1 - + - ± 4 9 新丰 6 号 - ± - + 4 9

中作 1022 - + - + 4 1 郑稻 21 - + - ± 4 9

津粳优 2088 ± ± - - 4 9 裕粳 136 - - - - 4 3

金粳 698 - ± + + 4 9 新粳 599 + - - + 3 9

隆粳 968 - - - ± 4 5 新科稻 31 + + + + 4 1

中作 1594 - ± - + 4 9 新丰 5 号 + - - ± 4 9

中作 12204 - - - + 4 9 郑稻 20 - - - ± 2 3

中作稻 1 号 - - - ± 4 7 豫粳 6 号 - - - + 4 7

中作稻 2 号 - ± - ± 4 5 新稻 10 号 - ± - + 3 5

09-11（临沂） - ± - ± 4 5 新科 29 - - - - 3 5

JH11-8 - + - 4 7 获稻 008 - - - - 4 9

润农 Y-4 - ± - + 4 9 新丰 2 号 - - - + 4 9

圣稻 20 - - + + 4 7 新丰 7 号 - - - - 4 9

圣稻 22 - - - + 4 7 新稻 18 - - - ± 4 5

临稻 16 - - + ± 4 5 新丰 2 号 + - - + 4 9

临稻 20 - - + + 4 5 新稻 22 + - - + 4 9

阳光 600 + - - ± 4 5 郑稻 10 号 - + + ± 5

大粮 207 - ± - + 4 5 原稻 1 号 - + - ± 4 9

圣稻 974 ± + - ± 4 7 汴稻 01 - - - ± 3 9

圣稻 15 - ± - ± 4 5 玉粳 04316 - - - + 4 7

圣稻 16 - - - ± 4 7 皖垦粳 - + + - 4 5
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品种

Varieties

抗性基因 
Resistant genes

接种鉴定

Inoculation 
identification

田间发病

Field  
identification

品种

Varieties

抗性基因 
Resistant genes

接种鉴定

Inoculation 
identification

田间发病

Field  
identificationPi-ta Pi-b Pikm Pi54 Pi-ta Pi-b Pikm Pi54

SH1576 ± + - - 3 1 扬粳 239 - + - ± 4 7

皖垦粳 JZ-1 - - - + 4 3 徐稻 9 号 - ± - ± 4 5

连粳 16 号 + - - - 1 3 连粳 7 号 - ± - ± 4 7

JD79 + ± - ± 2 3 徐稻 3 号 - + - ± 4 5

连粳 14219 + + - - 3 1 连粳 12 号 - - - ± 4 5

连粳 13117 + ± - - 2 1 连粳 6 号 - + - + 4 7

中垦 468 + + + + 连粳 4 号 - + - ± 4 5

华瑞稻 8 号 - + - ± 4 9 连粳 9 号 - + - ± 4 7

连糯 1 号 + ± - ± 4 9 苏秀 326 - ± - ± 4 5

徐稻 8 号 - + - ± 4 9 苏秀 10 号 - - - + 4 5

连粳 10 号 - + - ± 4 1 苏秀 8608 - - - ± 3 5

连粳 11 号 - + - ± 4 9 武运 4190 - + - ± 4 9

盐稻 11040 - + - ± 2 5 镇稻 243 - + + - 4 3

武运 2007 - + - - 4 1 盐稻 4355 - ± - - 4 1

苏秀 633 - + - + 4 9 苏秀 867 - - - ± 1 0

苏秀 9 号 - + - ± 4 5 宁 4722 + + - ± 4 3

苏秀 298 + + + + 2 3 宁粳 4 号 - + + + 4 7

镇稻 88 - + - ± 4 9 迁稻 11-72 - + - ± 4 3

+：检测到该基因；-：未检测到该基因；±：该位点为杂合子

+：the gene was detected，-：the gene was not detected，±：the locus is heterozygote

表 3　不同抗性基因型品种的抗性鉴定结果
Table 3　Result of different genotypes with types of gene/gene combinations upon infections

抗病基因

Genes contained

材料总数

No.of plant 
materials

2016 年接种鉴定等级

Resistant level of inoculation 
identifiction in 2016

抗性比例 
（%） 
Ratio of 

resisitance

2017 年接种鉴定等级

Resistant level of inoculation 
identifiction in 2017

抗性比例 
（%） 
Ratio of 

resisitance0 1 2 3 4 0 1 2 3 4

none 4 — — 1 — 3 33.30 — — — 3 1 —

Pi-ta 1 — 1 — — — 100.00 — 1 — — — 100.00

Pi-b 3 — — — — 3 — — 1 — 1 1 33.33

Pi54 17 — 2 2 1 12 23.50 — 3 3 6 5 35.29

Pikm — — — — — — — — — — — — —

Pi-ta+Pi-b 4 — — 1 3 — 25.00 — — 3 — 1 75.00

Pi-ta+Pi54 6 — — — 2 4 — — — 2 — 4 —

Pi-ta+Pikm — — — — — — — — — — — — —

Pi-b+Pi54 38 — 1 2 — 35 7.90 — 2 4 11 21 15.78

Pi-b+Pikm 2 — — — — 2 — — — — 2 — —

Pi-54+Pikm 3 — — — — 3 — — — — — 3 —

Pi-ta+Pi-b+Pikm — — — — — — — — — — — — —

Pi-ta+Pi-b+Pi54 6 — 2 — 1 3 33.30 — — 2 2 2 33.33

Pi-ta+Pi54+Pikm — — — — — — — — — — — — —

Pi-b+Pi54+Pikm 2 — — — — 2 — — — — 1 1 —

Pi-ta+Pi-b+Pi54+Pikm 2 — — 1 1 — 50.00 — — 1 — 1 50.00

合计 Total 88 — 6 7 8 67 14.78 — 7 15 26 40 —

表 2（续）
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2.2　品种所含基因数及其所占比例

对 88 个水稻品种资源检出的抗瘟基因数量进

行分析（表 2、图 1），新科稻 31、中垦 468 和苏秀

298 三个品种检出 4 个抗瘟基因，基因型为 Pi-ta+ 
Pi-b+Pi54+Pikm，占总检测材料的比率是 3.4%。

金 粳 667、圣 稻 974、连 糯 1 号 和 宁 4722 等 8 个

水稻品种检出了 3 个抗瘟基因，基因型为 Pi-ta+ 
Pi-b+Pi54 和 Pi-b+Pi54+Pikm，占总检测组合的比

率为 9.1%。郑稻 10 号、徐稻 9 号、连粳 7 号和中

作 1594 等 53 个品种检出了 2 个抗瘟基因，占总

检测组合的比率为 60.2%，其中，多数组合检出的

抗瘟基因是 Pib+Pi54。另外，21 个品种只检测出 
1 个抗瘟基因，其比率为 23.9%，基因型多为 Pi54，
还有 4 个品种不含有上述 4 个抗瘟基因中的任何 
一个。

图 1　携带不同抗性基因数的水稻品种百分率
Fig.1　Percentage of varieties with  

different number of genes

2.3　88 个品种稻瘟病抗性水平

为了探明水稻品种含有的抗病基因数量与抗病

性间的相关性，本研究对 88 个品种连续两年进行稻

瘟病接种鉴定及田间病圃鉴定，结合两组数据对品

种资源进行稻瘟病抗性综合评价。在选取的 88 个

水稻品种中，2016 年人工接种鉴定高感、感病、中

抗、高抗所占比例分别为 78.4%、9.1%、6.8%、8.0%，

高感水平最高（图 2）；2017 年人工接种鉴定高感、

感病、中抗、高抗所占比例分别为 45.5%、31.8%、

17.0%、8.0%，抗性水平主要分布在高感和感病，可

达 77.3%（图 2）。2016 年田间自然发病高感、感

病、中感、中抗、抗病、高抗所占比例分别为 25.0%、

17.0%、23.9%、11.4%、22.7%、2.3%，高 感、中 感 和

抗病水平分布较高（图 3）；2017 年高感、感病、中

感、中抗、抗病、高抗所占比例分别为 20.5%、9.1%、

29.5%、29.5%、6.8%、6.8%，在高感、中感和中抗水

平分布较高（图 3）。

图 2　基于人工接种鉴定的不同抗性等级品种所占的比率
Fig.2　Percentage of rice genotypes with levels of rice blast 

resistance upon mechanical inoculation

图 3　基于自然接种鉴定的不同抗性等级品种所占比率
Fig.3　Percentage of rice genotypes with levels of rice blast 

resistance upon natural inoculation

根据稻瘟病抗性综合评价的结果，进一步分

析 Pi-ta、Pi-b、Pi54 和 Pikm 抗性基因对水稻品种

抗性的贡献。2016 年携带了抗性基因 Pi-ta、Pi-b、
Pi54 和 Pikm 的水稻品种，接种鉴定表现为抗病 
品种的频率分别为 28.6%、14.0%、14.8% 和 22.2%； 
2017 年接种鉴定表现为抗病品种的频率分别为

42.8%、17.5%、22.9% 和 11.1%。

携带抗性基因 Pi-ta、Pi-b、Pi54 和 Pikm 的水稻

品种，2016 年田间自然发病表现为抗病品种的频率

分 别 为 52.4%、42.1%、29.7% 和 44.4%；2017 年 田

间自然发病表现为抗病品种的频率分别为 61.9%、

50.9%、36.4% 和 55.5%。上述结果表明，Pi-ta 对

黄淮稻区稻瘟病的抗瘟性贡献最大，和前人研究结 
果［10］一致。

3　讨论

稻瘟病是水稻生产中的重要病害之一，严重影

响了我国的水稻生产。因此，在近年来的水稻新品

种审定中将稻瘟病抗性列为一个关键的衡量指标。

通过多年的实践证明，种植抗稻瘟病水稻品种、利

用品种自身的抗性是防治该病害最安全有效的方
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法［11-13］。因此，水稻品种是否携带抗病基因成为了

育种家关注的焦点。抗性的构成是品种抗性基因与

病菌无毒基因互作的结果，由于稻瘟病菌小种类群

复杂，优势小种随着年份的累积会有所变化，抗瘟基

因对稻区品种的抗瘟贡献率也会在不同年份存在差

异，这也是导致携带同样基因型的品种在不同年份

间抗性表现差异的原因之一。因此，主效抗瘟基因

抗性的年份跟踪调查，及多个抗病基因的合理有效

聚合是抗瘟育种的关键。

本研究通过对 88 个品种实施连续 2 年的田

间自然发病和人工接种鉴定，分析了 2016 年和 
2017 年黄淮稻区品种的抗瘟性，并利用 Pi-ta、
Pi-b、Pi54 和 Pikm 的连锁分子标记分析了这 4 个

抗瘟基因在黄淮品种中的分布及抗性有效性。在 
2016 年和 2017 年两年间，88 个品种的田间发病

率分别为 66% 和 59.1%，人工接种鉴定发病比率

分别达 87.5% 和 77.3%。检测品种资源稻瘟病的

发病率较高。通过分析品种资源的基因型，结果

显示抗瘟基因 Pi-b 和 Pi54 在品种中的分布最广，

单个品种的基因型也是 Pi-b+Pi54 的组合比率最

高，而具有广谱抗瘟性的 Pita 只有 24%。前人研究

结果表明，Pi54 与穗颈瘟抗性呈负相关，相关系数

为 -0.05［14］，且 Pi-b 和 Pi-b+Pi54 基因型的抗性有

逐年丧失的趋势［15］。抗性比例较高的 4 个基因型

是 Pi-ta、Pi-ta+Pi-b、Pi-ta+Pi-b+Pi54 和 Pi-ta+ 
Pi-b+Pi54+Pikm，但其所占的比例很低，没有有效

的抗病基因或含抗病基因比例少是检测品种资源发

病率高的主要原因。与此同时，我们也发现，携带相

同基因或基因组合的品种间抗性表现也存在差异，

这与品种间是否携带其他抗性基因有关系，也可能

受到病菌侵染时环境效应的影响。随着水稻基因组

研究的迅速发展，在黄淮稻区稻瘟病的抗性改良及

抗瘟水稻新品种的选育中，育种家应注重多基因聚

合或引入新型抗性基因，以拓宽抗谱，进而增强抗

性，减缓抗性基因衰退的速度。目前，已有 30 多个

抗稻瘟病基因被克隆，本研究仅分析了 4 个抗瘟基

因在黄淮稻区的分布及抗病效应，今后仍需对其他

抗稻瘟病基因进行跟踪检测和抗病性分析评价。
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