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分子标记辅助选择技术在水稻抗稻瘟病育种中的应用
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摘要:介绍了分子标记辅助选择技术的原理及其在水稻抗稻瘟病育种上的应用现状 ,主要从单个基因的转移 、多个抗

病基因的聚合两个方面对分子标记辅助选择技术在水稻抗稻瘟病育种中的应用进行了综述。
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Abstract:The molecular marker-assistance selection technology principle and its current situation in blast resistance breeding

of rice were introduced.It focused on the application of molecular marker-assistance selection techno logy in blast resistance

breeding of rice from sing le gene shift and multiple gene py ramiding.
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　　稻瘟病(Pyricutaria oryzae Sacc)是世界范围内影

响水稻产量最严重的真菌性病害
[ 1-2]

。据估计 ,从1975

～ 1990年的 16年间 ,由稻瘟病引起的全球粮食损失高
达1.57亿 t ,平均每年接近 1 000万 t[ 3] 。我国也是稻

瘟病危害的重灾区 ,20世纪 90年代以来 ,稻瘟病的年

均发生面积在 380万 hm2以上 ,稻谷年损失达数亿

公斤[ 4] 。

实践证明 ,培育和利用对稻瘟病具有持久抗性的

水稻品种是最经济有效的措施。传统的抗病育种 ,需

要大量的田间工作 ,周期长 ,同时对育种目标的选择受

到很多因素的干扰 ,而新育成的品种在连续多代种植

之后 ,品种的抗性常因稻瘟病菌的生理小种变异而很

快丧失 ,抗瘟能力往往表现衰退 ,因而培育具有持久抗

性的水稻新品种已成为水稻科研的重要课题。而近年

来迅速发展起来的分子标记辅助选择技术(Molecular

Marker-assisted selection ,MAS),可弥补传统抗病育种

选择技术准确率低的缺点 ,从而加快育种进程。本文

就分子标记辅助选择技术及其在抗稻瘟病育种中的应

用作一综述。

1　分子标记辅助选择技术的原理
分子标记始于 20世纪80年代 ,它是DNA水平上

遗传多样性的直接反映。分子标记类型非常丰富 ,主

要包括:限制性片断长度多态性(RFLP)、DNA 扩增指

纹(DAF)、随机引物 PCR扩增(AP-PCR)、随机扩增多

态性DNA(RAPD)、扩增子长度多态性(ALP)、序列特

异性扩增区(SCAR)、酶切扩增多态性序列(CAPS)、序

标位(STS)、扩增片段长度多态性(AFLP)、特异扩增子

多态性SAP)、简单串联重复序列(SSR)或简单序列长

度多态性(SSLP)、单链构象多态性(SSCP)、抗性基因

同源序列(RGA)和单核甘酸多态性(SNP)等[ 5] 。目前

应用于植物遗传育种的分子标记主要有 RFLP 、RAPD 、

AFLP 、SSR、SNPs等。

分子标记辅助选择是将分子标记应用于作物改良

过程中进行选择的一种辅助手段[ 6] 。其基本原理是通

过分析与目的基因紧密连锁的分子标记的基因型来进

行育种 ,从而达到提高育种效率的目的 ,同时分子标记

辅助选择还不受其它基因效应和环境因素的影响 ,是

对目标性状在分子水平上的一种选择 ,选择结果十分

可靠 ,同时又可避免等位基因间显隐性关系的干

扰
[ 7-8]

。分子标记辅助选择技术的优越性主要体现在:
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(1)分子标记可以方便 、快速地实现品种之间的目的基
因的转移 ,或将近缘野生种的新基因导入;(2)利用分

子标记辅助选择可以不受时间和环境条件的限制 ,在

作物不同的发育阶段均可进行检测;(3)可以实现优良

基因的快速聚合 ,使育种目标明确 ,加快育种进程。

2　分子标记辅助选择在水稻抗稻瘟病
育种中的应用

　　分子标记辅助选择在水稻抗稻瘟病育种中的应用

主要体现在单个抗病基因的转移和多个抗病基因的聚

合两方面。

2.1　单个抗病基因的转移

分子标记技术的快速发展带动了稻瘟病抗性基因

的定位和精细定位的发展 ,现在已鉴定的稻瘟病抗性

基因达 30多个
[ 9-11]

。目前关于单个主抗基因的转移 ,

已有较多报道。如李仕贵等[ 12]应用与稻瘟病抗性基因

Pi-d(t)紧密连锁的微卫星标记 RM262对含有该抗病

基因的品种地谷与感病品种江南香糯和 8987的 F2群

体进行 MAS选择 ,结果发现应用该标记的抗性纯合和

杂合带型选择抗性植株的准确率达 98%以上。刘士平

等[ 13] 通过 MAS 将带有广谱抗性基因 Pi-1导入珍汕

97B中 ,获得了带有 Pi-1基因的 17个株系。陈志伟

等[ 14] 将稻瘟病抗性基因 Pi-2(t)从供体亲本材料 5173

导入到迄今广泛使用的雄性不育保持系珍汕 97B中 ,

获得了一批携有Pi-2(t)的珍汕97B近等基因系。官华

忠等[ 15]利用 MAS将 Pi-9基因导入到保持系金山 B-1

以改良其对稻瘟病的抗性 ,并对目标基因进行跟踪 ,结

果表明 ,金山 B-1的稻瘟病抗性得到了提高。金素娟

等[ 16] 以含有广谱稻瘟病抗性基因 Pi-1的籼稻材料

BL122为供体 ,优质感病温敏核不育系 GD-8S为受体 ,
通过杂交 、多次回交和自交结合分子标记辅助选择技

术 ,将 Pi-1基因导入GD-8S中。综合目标基因的分子

检测 、育性镜检 、田间农艺性状表现以及遗传背景的回

复率 ,筛选获得 5 个改良株系 RGD8S-1 、RGD8S-2、

RGD8S-3 、RGD8S-4和 RGD8S-5。Mackin等[ 17] 培育出

了一套以 CO39为遗传背景的抗稻瘟病的近等基因系 ,

C101LAC 、C101A51 、C104PKT 分别携带 Pi-1 、Pi-2和

Pi-3。凌忠专等[ 18] 利用我国一个高度感病粳稻品种 ,

丽江新团黑谷为轮回亲本 ,以日本的抗稻瘟病鉴别品

种为抗病基因供体 ,培育出一套分别携带 6个抗病基

因的近等基因系:F-80-1(Pi-k),F-98-7(Pi-k m),F-124-

l(Pi-ta),F-128-1(Pi一 ta
2
), F-129-l(Pi-k

n
),F-145-2

(Pi-b)。倪大虎[ 19]以含广谱抗稻瘟病 Pi9(t)基因的品

种75-1-127为供体与 R18杂交 、并对杂交后代回交和

自交 ,利用分子标记辅助选择 Pi9(t)基因 ,改良了 R18

对稻瘟病的抗性 ,并对其后代进行了抗性鉴定 ,表明抗

谱与 Pi9(t)的供体亲本 75-1-127相仿 ,抗谱与抗性都

明显优于 R18。王弋
[ 20]
利用回交-自交的育种方法 ,结

合分子标记辅助选择和幼胚培养 ,把稻瘟病抗性基因

Pi-2导入不具有稻瘟病抗性的早籼恢复系 T1007中 ,

获得了抗性基因 Pi-2纯合的改良株12个系 ,且抗性鉴

定表明 ,其抗性已达到中抗水平。
2.2　多个抗病基因的聚合

基因聚合是将不同优良性状的基因通过杂交、回

交 、复合杂交等手段转移到植株中 ,以创造具有多种性

状的优良种质材料。将多个不同抗性基因聚合到同一

品种中被认为是获得持久抗性的途径之一
[ 21]

。刘士平
等[ 22]认为多个稻瘟病基因的聚合可以拓宽抗谱 ,增强

抗性 ,提高抗性水平 ,是培育广谱 、持久抗稻瘟病品种

的重要措施之一。目前采用分子标记辅助技术将多个

抗稻瘟病基因聚合到同一品种中也有一些报道。如
Zheng等[ 23]通过分子标记辅助育种技术将稻瘟病抗性

基因 Pi1 、Pi2 、Pi4 聚合到同一品种中。Hittalmani

等
[ 24]
利用分别含有单抗基因 Pi-1、Piz-5 、Pi-ta的 3个

近等基因系 ,分别两两杂交 ,选择同时含有3个基因的

改良单株 ,并用 RFLP 标记对它们进行精细定位 ,结果

表明其抗性和抗普都得到了相应的提高。官华忠[ 25] 通

过将含不同抗性基因的金山 S-2近等基因系两两杂

交 ,获得了含杂合 Pi-1和 Pi-2抗性基因的单株 6株和

含杂合 Pi-1和 Pi-9抗性基因的单株 7株。周元飞[ 26]

以携带抗白叶枯病基因 Xa23的 CBB23为受体亲本 ,

以携带抗稻瘟病基因 Pi1、Pi2和 Pi3的 BL123为供体

亲本 ,两者进行杂交 ,获得 Fl再自交得 F2 ,利用各个抗

病基因的连锁标记进行分子标记辅助选择 ,获得了多

个多基因累加系 ,其中(Xa23+Pi1+Pi2+Pi3)5个系 ,

(Xa23+Pi1+Pi2)3个系 ,(Xa23+Pi2+Pi3)3个系 ,

(Xa23+Pi2)3个系 ,且所选的这些系综合性状相对较
好。邓椋爻[ 27] 利用含有南方主要抗稻瘟病基因 Pi1 、

Pi2的 105号品种分别与具有优良性状的待改良材料

582和84号杂交获得F1 ,自交获得 F2 、F3 ,利用分子标
记辅助选择技术在各分离群体中检测到同时含有两个

抗病基因的基因聚合植株 ,丰富了水稻抗稻瘟病材料。

柳武革等[ 28] 以含广谱稻瘟病抗性基因 Pi-1和 Pi-2的

BL122为供体 ,温敏核不育系 GD-7S 为受体 ,通过杂

交 、回交和自交并结合分子标记辅助选择 ,将Pi-1 、Pi-2

基因导入温敏核不育系GD-7S中 ,获得 5个携带两个

抗性基因的纯合改良不育株系。陈学伟等[ 29]通过将地

谷 、BL-1 、Pi-4号等三个分别含抗病基因 Pi-d (t)
1
、Pi-

b 、Pi-ta2的稻瘟病抗性材料与 G46B聚合杂交 ,并利用

抗病基因连锁的分子标记对杂交后代进行辅助选择 ,

在聚合杂交的 F2 代及 B1C1 代群体中共获得了 15株

含 Pi-d(t)
1
、Pi-b 、Pi-ta

2
等三个抗稻瘟病基因的材料。

陈红旗等[ 30] 以C101LAC和C101A51为稻瘟病抗性基

因的供体亲本 ,金 23B为受体亲本 ,通过杂交 、复交及
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一次回交 ,在分离世代 ,利用分子标记辅助选择技术结
合特异稻瘟病菌株接种鉴定和农艺性状筛选 ,获得 6

个导入 Pi-1 、Pi-2和 Pi-33基因的金 23B导入系 ,且基

因聚合后抗病频率提高 ,说明基因聚合是培育稻瘟病

持久抗性的有效方法之一。

3　结语
分子标记辅助选择技术是现代生物技术在作物遗

传改良领域中应用的一个重要方面。实践证明 ,分子

标记辅助选择为传统的育种提供了一种有力的辅助手

段
[ 31]

。黑龙江省是东北地区粳稻主产区 ,近些年来 ,水
稻面积持续增长 , 2007年种植面积已攀升至 230万

hm2 ,但伴随着面积的增加 ,稻瘟病也随之而来且频繁

发生。从1964年统计至今 ,每年都有稻瘟病的发生 ,发

生较重的年份有 14次 ,累计损失稻谷约 60多亿 kg ,严

重影响农民的经济收入和国家粮食安全
[ 32]

。如2005年

稻瘟病发生面积66.7万hm
2
,其中穗颈瘟 29.9万 hm

2
,

重发生县(市 、区)15个 ,中等发生县 10个 ,发病严重地

块减产 70%～ 80%[ 33] 。2006年虽然经过全省努力防

治 ,发病面积仍达到73万 hm2[ 34] 。由此可见 ,稻瘟病的

频繁发生严重制约着黑龙江省水稻的健康快速发展。

目前黑龙江省水稻抗稻瘟病育种主要是依靠常规育种

方法从后代材料中选育抗瘟新品种 ,而在利用分子标记

辅助选择技术培育抗稻瘟病品种方面尚属起步阶段。
因此 ,在今后的育种过程中应加强分子标记辅助选择技

术的应用 ,加快育种进程 ,提高育种效率 ,满足黑江省水

稻健康快速发展的需要。相信随着分子标记技术的迅

速发展及检测技术的简化和试验成本的降低 ,分子标记

辅助选择这一重要而有效的育种工具将会在水稻抗病

育种研究中发挥越来越重要的作用。
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