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玉米穗腐病的抗性鉴定与抗性基因定位研究进展
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摘要:玉米是我国第一大粮食作物,其生长过程中易受多种病害影响,其中穗腐病是常见病害之一,会造成玉

米产量损失和品质下降。该病害致病菌种类繁多、致病机理复杂。从经济、安全、有效的角度,抗病育种无疑

是最佳选择。因此,围绕玉米种质资源对穗腐病的鉴定评价和抗病位点发掘进行总结,对加快抗病育种具有

一定的促进作用。本文从玉米穗腐病的危害和防治、国内外穗腐病优势致病菌、我国各区域优势致病菌、国
内外已鉴定的抗穗腐病资源,以及通过连锁分析和全基因组关联分析方法定位出的抗病位点进行了综述,并
对玉米穗腐病的抗性育种进行展望,为今后开展玉米穗腐病相关研究提供参考。
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  玉米是世界三大主粮之一,更是我国第一大

粮食作物,其产量占全国谷物总产量三分之一左

右,除了用于粮食和饲料外,也有少部分用于发

酵、纺织、造纸等,在国民生活中发挥不可替代的

作用。近5年我国玉米播种面积在4200万hm2

左右,约占粮食作物总面积的36%。单位面积产

量稳定在6300kg·hm-2左 右(https://data.
stats.gov.cn),相比美国玉米单产的11000kg·hm-2

具有一定差距[1]。为提高玉米单位面积的产出效

率,玉米育种和栽培工作者进行了大量工作。穗

腐病是影响玉米产量和品质的重要障碍因子。近

年来随着全球气候变暖,秸秆还田以及玉米机械

化收获的普及,导致玉米穗腐病有加重趋势[2]。
玉米穗腐病在世界范围内普遍发生,是由多

种真菌侵染导致果穗及籽粒发霉、腐烂的病害,被
侵染的果穗籽粒会出现粉红色、蓝绿色、黑灰色、
暗褐色或黄褐色霉菌层。病粒无光泽,不饱满,质
脆,内部空虚,常被交织的菌丝所充塞,果穗病部

苞叶常被密集的菌丝贯穿,黏结在一起并贴于果

穗上不易剥离[3]。玉米穗腐病发病率一般在5%~
10%,有些感病品种发病率高达50%以上,造成

玉米产量大幅度下降[4],另外,穗腐果穗上的致病

菌会产生多种毒素,给粮食和饲料带来重大的安

全隐患,威胁人畜健康。控制穗腐病的危害具有

重要意义,穗腐病的致病菌种类繁多,侵染途径多

样,并且受气候条件影响较大,使传统的田间防治

手段难度增大,不能达到理想的防治效果,而选育

并推广应用抗病品种是目前最有效的手段,国内

外研究者高度重视玉米穗腐病品种的选育,在病

原菌鉴定、抗性种质资源筛选和抗性基因定位等

方面进行了大量研究,并取得一定进展。

1 玉米穗腐病的危害、传播及防治

穗腐病严重影响玉米产量,中国、美国、南非、
印度、法国、新西兰等世界各地因穗腐病引起的减

产甚至绝产事件时有发生[5-6]。更为严重的是,穗
腐病病原菌会产生有毒次生代谢产物严重威胁人

畜健康,如伏马毒素可破坏动物的肝、肾、肺等器

官[7],脱氧雪腐镰刀菌烯醇被人或动物误食后会

导致呕吐腹泻[8],玉米赤霉烯酮可破坏生殖系统

和神经系统[9]。此外,T2毒素、黄曲霉产生的黄

曲霉毒素,赭曲霉产生的赭曲霉毒素等都会对人

和动物产生不良影响[10-11]。更要值得注意的是

有些发病症状不明显的玉米,籽粒中也可检测到

大量真菌毒素[12]。
穗腐病致病菌主要以孢子形式传播,孢子传

播途径一般有3种,其中空气传播是最主要途径,
孢子由花丝进入,通过花丝侵染玉米籽粒。其次

玉米螟等蛀穗害虫啃食造成的伤口,也会加大致

病菌的侵染机率,这种途径也是引起穗腐病的重

要因素[5,13]。另外,土壤或种子中携带的致病菌

也可通过玉米输导组织由根和茎向上传导至果

穗,严重时可导致植株矮小,甚至种子播后不能

发芽[14]。
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玉米穗腐病的防治方法主要有3种,农业防

治主要是种植抗病品种并配合相应的耕作栽培措

施,适时早播、深翻、清除病残体、收获后及时晾晒

都可降低穗腐病的发生,而连茬、重茬[15]、种植过

密[16]、氮肥过量施用[17]等会加重穗腐病的发生。
化学防治主要是对种子包衣和植株药剂喷洒。研

究发现35g·L-1咯菌精甲霜和11%精甲咯嘧菌

为种衣剂[5],玉米灌浆期施用丙环唑和吡唑醚菌

酯混剂[18],抽雄期喷施氯氟醚菌唑[19]都可有效

抑制穗腐病的发生。也可间接施用杀虫剂来防治

玉米穗腐病[20]。生物防治研究中,已发现荧光假

单孢菌[21]、木霉菌[22]、蜡样芽孢杆菌B25[23]、赤
眼蜂[24]等都可抑制玉米穗腐病。上述防治方法

中化学防治是最直接的防治手段,但由于致病菌

的多样性和气候条件的影响有时难以达到理想效

果,随着化学试剂的使用,种植成本的增加和环境

污染问题也随之出现。生物防治具有良好的应用

前景,但目前还没大范围的应用。农业防治是安

全可行的防治手段,合理的耕作栽培措施可有效

降低玉米穗腐病的发病率,但需要耗费大量的人

力物力。综上所述,抗病品种的培育和应用是控

制玉米穗腐病最经济、安全、有效的途径。

2 玉米穗腐病的各地优势致病菌

玉米穗腐病的病原菌组成复杂,可由一个或

多个复合病原菌侵染发病,迄今为止已报道的穗腐

病致病菌70余种,包括镰孢菌(Fusariumspp.)、曲
霉(Aspergillusspp.)、青霉(Penicilliumspp.)、
木霉(Trichodermaspp.)等[25]。针对众多致病

菌,鉴定和明确不同生态区域优势种,对不同区域

抗病品种的选择和利用具有重要指导意义。
2.1 国外玉米穗腐病优势致病菌的鉴定进展

1946年,美国Ullstrup发现了可引起玉米黑

穗病的玉米座腔菌(Botryosphaeriazeae)[26],开
启了玉米穗腐病的广泛研究。目前在亚洲、非洲、
欧洲、南北美洲都有玉米穗腐病致病菌组成的报

道。研究结果表明,大多数国家及地区以拟轮枝

镰孢和禾谷镰孢为主要致病菌。如南非[27]、伊
朗[28]、波兰[29]、意大利[30]、克罗地亚[31]等以拟轮

枝镰孢为优势致病菌,美国[32]等以禾谷镰孢为优

势致病菌,加拿大[33-34]、德国[35-37]、巴西[38-39]、阿
根廷[40]和尼泊尔[41]等除以拟轮枝镰孢和禾谷镰

孢为优势致病菌外,亚粘团镰孢和层出镰孢也是

重要致病菌。

2.2 国内玉米穗腐病优势致病菌的鉴定进展

我国1987年首次报道了串珠镰孢引起玉米

穗腐病[42],该菌在2003年更改为拟轮枝镰孢[43]

(下文串珠镰孢均等同于拟轮枝镰孢进行统计),
有关玉米穗腐病的研究工作在国内相继开展。目

前我国玉米的全部主产区包括22个省份或直辖

市都有玉米穗腐病的分离鉴定报道。根据每个研

究者分离出的优势致病菌,以省份或直辖市为单

位,归纳出我国各省份玉米穗腐病的优势致病菌

(表1)。从表中可以明显看出拟轮枝镰孢和禾谷

镰孢是我国的优势致病菌。东北三省地区也曾出

现半裸镰孢为区域优势种[44-48]。层出镰刀、黄色

镰孢、亚粘团镰孢、蠕孢也需加强关注,是潜在风

险优势种群。多个省份出现不只一个优势种,主
要由于 研 究 的 年 份、试 验 区 域 及 品 种 有 所 差

异[49-51]。例如,2011年对来自东北三省的43份

材料进行分离鉴定其优势种为半裸镰孢,占比

37.77%,而在时隔7年后不同研究者对东三省采

集的68份材料再次分离鉴定,却并未分离出半裸

镰孢,拟轮枝镰孢成为当地优势菌群[46,52-54]。另

外,对同一省份不同区域优势种也存在并存的可

能,例如,拟轮枝镰孢广泛分布山东各个玉米生态

区,层出镰孢主要分布在山东东部和中部,而禾谷

镰孢主要分布在山东西南部[55]。

表1 我国各省份玉米穗腐病的优势致病菌

区域 优势致病菌 参考文献

黑龙江 拟轮枝镰孢、禾谷镰孢

复合种、半裸镰孢

[44-48]

吉林 拟轮枝镰孢、禾谷镰孢

复合种、半裸镰孢

[44-46,52]

辽宁 拟轮枝镰孢、半裸镰孢、蠕孢 [44-46,52-54]

内蒙古 拟轮枝镰孢 [44,45]

甘肃 拟轮枝镰孢、禾谷镰孢、黄色镰孢 [49-51]

山东 拟轮枝镰孢 [54,55-58]

河南 拟轮枝镰孢、层出镰刀 [54,56,57,59,60]

山西 拟轮枝镰孢、禾谷镰孢、蠕孢 [45,51,61]

河北 拟轮枝镰孢、禾谷镰孢 [45,56,57,62]

陕西 拟轮枝镰孢、禾谷镰孢

复合种、亚粘团镰孢

[45,63]

安徽 拟轮枝镰孢、禾谷镰孢 [57,64,65]

江苏 拟轮枝镰孢 [56]

上海 拟轮枝镰孢 [66]

重庆 拟轮枝镰孢 [67]

云南 拟轮枝镰孢 [68]
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表1(续)

区域 优势致病菌 参考文献

海南 拟轮枝镰孢 [69]

广西 拟轮枝镰孢 [70]

四川 拟轮枝镰孢 [71-72]

西北地区 拟轮枝镰孢 [73]

中国 拟轮枝镰孢 [74]

中国 拟轮枝镰孢 [75]

3 玉米穗腐病的抗性种质资源鉴定

抗病品种的选育是解决玉米穗腐病的最有效

方法。而选育抗病品种的决定性因素是抗病种质

的鉴定。抗病种质的鉴定大多采用人工接种病原

菌,然后对发病情况进行表型评价,进而筛选出抗

病种质。
3.1 玉米穗腐病抗性鉴定的接种方法

目前人工接种的方法有双牙签法、注射法和

花丝喷雾法。双牙签法是将消毒后沾有孢子悬浮

液的2根牙签插入穗轴中部直至收获。注射法是

在用注射器将定量的孢子悬浮液刺入果穗或花丝

通道。花丝喷雾法是用喉头喷雾器将孢子悬浮液

均匀喷洒在花丝上,至花丝有液滴为止。其中花

丝喷雾法最接近自然侵染,但发病不明显。牙签

法和注射法对玉米果穗伤害较小且发病明显,近
年来常被采用。双牙签法操作简单,接种时间对

结果影响较小,但不能定量接种。注射法易于定量

控制,可减少人为操作误差,使鉴定结果稳定[76-78],但

需注意接种时间和接种部位。近些年来也有使用

卷毛巾法对籽粒接种,进而对穗腐病评价[79]。
3.2 玉米穗腐病抗性鉴定的表型评价

科学有效的表型评价方法将为抗病种质的选

育提供保障。早期研究者对于玉米穗腐病的病级

划分标准不一[42,80-82]。目前穗腐病的鉴定大多是

对穗腐籽粒占全穗面积的百分比设置病级,划分

抗感程度。一般都参照《玉米抗病虫性鉴定技术

规范(NY/T1248.8-2016)》进行玉米穗腐病分

级及抗性评价。研究者也在不断地探索,避免肉

眼观测出现偏差,王梓钰等[83]利用Photoshop处

理图片来进行表型鉴定。尹泽超等[84]已初步建

成利用三维图像扫描和机器学习法对穗腐程度进

行评估的方法。段灿星等[78]利用玉米穗腐病图

像识别与自动成像系统扫描果穗,读取果穗发病

面积。
3.3 玉米穗腐病抗性种质鉴定

为了推动玉米穗腐病抗性育种的工作进程,
国内外学者逐步开展了玉米穗腐病种质鉴定工

作,并取得了一定进展,在20多篇有关拟轮枝镰

孢穗腐病和禾谷镰孢穗腐病的抗性种质鉴定文献

中(表2),共整理出拟轮枝镰孢穗腐病抗性材料

278份,禾谷镰孢穗腐病抗性材料1152份,拟轮

枝镰孢和禾谷镰孢穗腐病兼抗的仅有41份,包括

从国外引进的自交系N502、N538等,国内具有代

表性的自交系H446、吉资等。

表2 国内外鉴定出的抗病种质

病害 抗病种质及抗性 参考文献

拟轮枝镰孢穗腐病 丹340、武118、WN1等45份材料(R) 马秉元(1999)[76]

BT-1、郑32、四一等15份材料(HR) 陈威(2002)[85]

A188、A682、B8等11份材料(R) Clements(2004)[86]

X178(HR);沈137、4F1、齐319等34份材料(R) 王丽娟(2007)[87]

众望玉18、正兴3号、正大2393等7份材料(HR);川单14、川单428等54份材料(R) 谢敏(2011)[70]

沈137、502、SW-19等5份材料 (HR) 段灿星(2012)[88]

正大619、正大818、迪卡007等6份材料(R) 张小飞(2012)[74]

Lo309、Lo404、Lo435等共5份材料(HR) Balconi(2014)[89]

C0-M2、PI217483、OPA·HUA等27份(HR) 段灿星(2015)[90]

DTMA-109、GCP-l-24、Bank-9等63份热带材料(R) Chen(2016)[91]

CIMBL4、CML225、DAN599、CML304和CIMBL47共5份材料(R) Yao(2020)[92]

禾谷镰孢穗腐病 自交系CO272、CO325、杂交种PrideK127(R) Reid(1993)[93]

金瑞88、正弘8号、连胜188等42份材料(HR);利玉619、裕农6号等81份材料(R) 赵清爽(2018)[94]

OQ603、百黄混、PI539921共9份材料(HR);D9B、PHN29、中451共39份材料(R) 苏爱国(2021)[95]

泽玉8911、潞鑫1602、QF-11等42份材料(HR);342份材料(R) 杨俊伟(2020)[96]

郑K41×81162-4-2、JX-147等283份材料(HR)

6Y111-2-1-4-2、良玉88♀×德美亚等311份材料(R)
吴晓彤(2022)[14]
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表2(续)

病害 抗病种质及抗性 参考文献

拟轮枝镰孢 N502、N538、CG108、TE3518等12份材料 徐婧(2019)[97]

和禾谷镰孢穗腐病 83J03、HB1037、KL632共7份材料 王俊强(2020)[98]

15-TL-1224、PT351-1、18-QTL-04等7粉材料 夏玉生(2022)[99]

H446、吉资1055、铁97085共3份材料 段灿星(2022)[78]

改良自交系共12份材料 陈晓旭(2023)[100]

  注:高抗(HR);抗(R)。

  不难发现禾谷镰孢穗腐病抗性材料相对较

多,而拟轮枝镰孢穗腐病抗性的研究虽然较多,但
鉴定出的材料很少,资源相对缺乏。而稳定多抗

的材料甚为稀缺。鉴定出的抗性种质主要用于抗

病品种的培育,但在2023年801个国审玉米品种

(http://www.a-seed.cn/)中抗穗腐病品种仅46个,
占比5.7%,可以看出对筛选出的抗性种质资源

利用有限,还需加强对抗穗腐病抗性种质资源的

挖掘和利用。也有研究者对杂交种直接进行鉴

定,如李辉等[101]筛选出4个适合西南区域种植的

综合抗性品种锋玉799、秋硕玉2号、桂单162和

正大615,但这些抗病品种还需实践的检验。鉴

定出的抗性种质除了用于抗病品种的培育,另一

重要作用就是作为研究材料,用于对玉米穗腐病抗

性遗传解析及基因挖掘,为选育抗病品种提供支持。

4 玉米穗腐病抗性位点定位研究

在对玉米穗腐病抗性材料筛选的基础上,国
内外学者也对玉米穗腐病的抗性基因挖掘做了大

量研究。多数研究认为玉米穗腐病是由多基因控

制的数量性状[102]。目前对于数量性状位点定位

主要采用连锁遗传分析(LinkageMapping,LM)
和全基因组关联分析(Genome-wideAssociation
Study,GWAS)。表3总结了来自阿根廷、巴西、
加拿大、中国、欧洲、美国等国家的30余个玉米穗

腐病定位研究。

表3 玉米抗拟轮枝镰孢和禾谷镰孢穗腐病的基因定位研究

性状 定位方法 群体类型及数量 标记类型及数量 定位数目/个 贡献率/% 参考文献

FER LM 238F2:3(Cross3×18)

206F2:3(Cross5×18)
RFLP149
RFLP106

16 11.00~44.00 Pérez-Brito(2001)[103]

LM 213BC1F1:2(CE440×FR1064)

143RIL(NC300×B104)
SSR105
SSR113

12 3.40~18.40 Robertson-Hoyt(2006)[104]

LM 230F2(R15×Ye478) AFLP63、SSR778 10 8.30~26.40 张帆(2007)[105]

LM 187RIL(87-1×Zong3) 246SSR246 6 7.00~22.00 Ding(2008)[106]

LM 250RIL(BT-1×N6) 207SSR207 4 2.50~10.20 Li(2011)[107]

LM 210F2:3(BT-1×Xi502) 178SSR178 3 9.12-17.95 Chen(2012)[108]

GWAS 267IL SNP47445 3 3.10~11.50 Zila(2013)[109]

GWAS 1687IL SNP200978 7 1.30~3.00 Zila(2014)[110]

LM 298RIL(LP4637×L4674) SNP250 4 2.75~12.50 Giomi(2016)[111]

GWAS 818Tropicallines SNP43424 43 1.30~4.30 Chen(2016)[91]

LM 188F2:3(C0441×C0354) SSR41、SNP342 15 4.50~17.50 Maschietto(2017)[112]

GWAS 183Tropicallines SNP267525 14 15.30~24.90 Coan(2018)[113]

LM 401MAGIC:RIL SNP56110 3 6.70~7.30 Septiani(2019)[114]

GWAS 230IL SNP226446 164 4.04~13.25 Stagnati(2019)[115]

GWAS 347MAGIC:RIL SNP58556 13 - Butron(2019)[116]

GWAS 527IL SNP1250000 13 - 张叶(2019)[117]

GWAS 509IL SNP37801 23 3.37~6.85 Guo(2020)[118]

GWAS 265IL SSR224152 18 5.60~10.20 Wu(2020)[119]

GWAS 254IL
296IL
324DH

SNP955690 25 4.47~7.71 Liu(2020)[120]

001
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表3(续)

性状 定位方法 群体类型及数量 标记类型及数量 定位数目/个 贡献率/% 参考文献

LM 117F2(Cheng351×ZW18)

200F2(Dan598×ZW18)

174F2(JiV203×ZW18)

SNP10000 20 3.93~43.36 Wen(2021)[121]

LM 300RIL(Qi319×Ye478) - 17 3.88~15.62 Xia(2022)[122]

GWAS 151Tropicallines SNP20900 7 4.60~11.90 Ayesiga(2023)[123]

GER LM 144RIL(GC62×CO387) SSR119、RAPD31、

SCAR8、RFLP4
29 6.70~35.00 Ali(2005)[124]

LM 150DH SSR129 6 4.60~16.60 Martin(2011)[125]

LM 180DH(D152×UH007)

101DH(UH009×UH006)

227DH(UH009×UH007)

SSR136 14 3.60~14.50 Martin(2012)[126]

LM 298RIL(LP4637×L4674) SNP768 4 2.75~12.50 Giomi(2016)[111]

GWAS 527IL SNP1250000 95 - 张叶(2019)[116]

GWAS 500DH SNP388999 8 0.46~15.04 Gaikpa(2020)[127]

LM 204RIL SNP60000 11 1.02~8.69 Zhou(2021)[128]

LM 759RIL SNP15000 4 5.40~21.80 Galiana-Carneriro(2021)[129]

LM 124F2(承351×ZW18)

200F2(丹598×ZW18)

176F2(吉V203×ZW18)
-

11 4.87~40.98 王梓钰(2022)[83]

  注:FER为拟轮枝镰孢穗腐病;GER为禾谷镰孢穗腐病;LM为连锁分析;GWAS为全基因组关联分析;RIL为重组自交系;BC为回

交群体;IL为自交系;DH为单倍体系。

4.1 拟轮枝镰孢穗腐病抗性的定位研究

21世纪初,国内外相继开展了对拟轮枝镰孢

穗腐病(FusariumEarRot,FER)抗性的定位研

究(表3),利用27个作图群体共定位了423个FER
抗性QTL,且在各条染色体上均有分布[91,103-122]。
在连锁分析方法中,每个作图群体都定位多个

FER抗性QTL,且这些QTL大都在一个环境下

检测到,仅有少数在多个环境下同时检测到,

Robertson-Hoyt等[104]在两个不同群体中都定位

到位于2号、4号、5号染色体的3个FER抗性

QTL。张帆等[105]利用F2群体在四川雅安和绵阳

两个地点同时检测到位于6号和9号染色体的

QTL,贡献率超过15%。Wen等[121]利用3个F2
遗传图谱进行连锁分析,在4个环境下共定位了

20个FER抗性位点,其中在染色体区段1.03,

2.04~2.08,4.05~4.08,6.03~6.06和7.01~
7.02处都有重合位点在两个以上群体里被发现。

Xia等[122]利用感病自交系掖478和抗病自交系

齐319构建的重组自交系群体和染色体片段置换

系,结合3年共9个环境下的抗性表型精准鉴定

数据,检测到17个与FER抗性相关的 QTL,通

过构建次级分离群体进一步精细定位,将对环境

钝感的抗穗腐病基因qFER1.03定位于1号染色

体约0.2Mb的物理区间内,位于InDel标记InDel8
和InDel2之间。另外,连锁分析大部分采用

SSR、RFLP、AFLP等标记构建遗传图谱,受标记

数量的限制,定位位点的区间较大,一般都在几十

到几百厘摩,需要进一步构建次级群体进行精细

定位。
随着基因芯片技术的发展和测序成本的降

低,大量SNP标记被开发,数据量的增大,使全基

因组关联分析快速发展,逐渐在玉米穗腐病性状

上也得到了应用。Zila等[109]对两个环境下的267个

玉米核心种质和47445个SNP标记基因型数据

进行GWAS分析,在1号、5号和9号染色体上

发现3个SNP位点与FER抗性相关,并挖掘出

两个与细胞程序性死亡有关的候选基因。次年,该
团队又对1687个自交系进行GWAS分析,发掘出

7个与FER抗性相关的微效位点[110]。Coan等[113]

对183个热带玉米自交系和267,525SNP基因

型数据进行GWAS分析,挖掘出14个FER抗性

SNP位点,在15个候选基因中4个基因与抗逆

101
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信号传导有关。Ayesiga等[123]采用151个热带自

交系对FER的抗性进行评估,在1号、2号、4号、5号

和9号染色体上鉴定出7个与FER抗性相关的

SNP位点,解释了4.6%~11.9%的表型变异,并
且筛选出4个显著基因和7个与FER耐药的相

关的代谢途径。Guo等[118]对509个自交系的

FER抗性进行了GWAS分析,筛选出23个显著

关联的SNP位点,结合GWAS和BSA分析,同
时挖掘出一个关键位点,位于bin10.0。

结合运用以上两种分析方法对定位的FER
位点进行相互验证。Chen等[91]对818个热带玉米

自交系进行FER抗性研究,挖掘出45个SNP位

点和15个单倍型,并确定了38个候选基因,通过

连锁遗传进行验证,找出15个与之一致的位点,
结果表明拟轮枝镰孢穗腐病抗性是微效多基因控

制的性状。Wu等[119]对FER抗性进行 GWAS
分析,鉴定出18个相关SNP位点,与连锁分析相

比,在3号、4号、5号染色体上发现有5个共同区

间位点,并在其中鉴定出3个候选基因。
4.2 禾谷镰孢穗腐病抗性的定位研究

相对于拟轮枝镰孢穗腐病的研究,禾谷镰孢

穗腐病(GibberellaEarRot,GER)的研究相对较

少。在9篇定位研究中利用13个作图群体共定

位了182个GER抗性QTL[83,111,116,124-129]。用连

锁方法分析,Ali等[124]利用构建的RIL群体,通
过花丝通道注射和籽粒创伤接种两种方式,在4个

环境下分别定位11和18个GER抗性QTL,并指

出环境对GER抗性影响较大。Martin等[125-126]利

用4个不同的DH群体定位了20个与GER抗性

相关的QTL。其中bin1.11、bin2.04和bin9.03
为重要位点。Giomi等[111]利用中抗LP4637和

感病的L4674自交系构建的RIL群体,同时定位

出FER和GER抗性位点4个,分别为bin2.03、
bin3.05、bin3.07和bin5.07。

在GWAS方法分析方面,Gaikpa等[127]对欧

洲地方品种构建的500个双单倍体群体,进行

GWAS分析,筛选出8个GER抗性 QTL,共同

解释了34%的遗传变异。张叶[116]通过对527份

自交系和1250000个SNP位点的关联分析,共
筛选到13个与拟轮枝镰孢穗腐病抗性显著相关

的SNP和95个与禾谷镰孢穗腐病抗性显著相关

的SNP,关联位点所在基因涉及激酶、生长素合

成、植物防御素和转录因子等。德国研究者对来

自15个研究的224个FER抗性和GER抗性的

QTL进行了元分析,得到40个相关的 MQTL,
其中 MQTL ZmMQTL2.2、ZmMQTL9.2 和

ZmMQTL9.4具有重要地位[130]。
综上所述,近20年,玉米穗腐病的基因定位

从较大的遗传片段到精细定位取得了一定的进

展,但存在位点重复性差和位点微效等问题。目

前仅有2个与穗腐病抗性相关的基因被克隆并进

行功能验证[131]。Ye等[132]挖掘的编码生长素调

节蛋白基因ZmAuxRP1,病原菌侵染时该基因表

达量下调,抑制生长素合成,而促进次生防御物质

苯丙噁唑嗪酮合成,从而提高玉米对拟轮枝镰孢

穗腐病的抗性。Liu等[133]发现的 ZmFER1 基

因,通过对该基因进行编辑,显著提高了玉米对穗

腐病的抗性,且没有其他不利的农艺性状出现。
可见,抗性基因挖掘有助于抗性育种的进程,但距

离应用于育种实践尚需时日。

5 玉米穗腐病育种问题与展望

玉米穗腐病发病广泛,发病机理复杂。对此

国内外学者在近二十年对种质鉴定、基因挖掘、转
录组学、代谢组学和防治措施等进行了全方面的

研究。鉴定数百个抗病种质,近年陆续挖掘出数

十个多抗材料,并将其组配优良抗病品种[78],开
展了大量QTL定位和候选基因挖掘,有部分基

因进行了功能验证,为解析抗病机理奠定了基础,
从耕作方式、栽培管理和药剂处理等多个角度提

出防治穗腐病的新理念[15]。但还需关注如下

问题。
我国疆域辽阔玉米种植广泛,各地气候条件、

种植制度、栽培措施都有很大差异,且引起玉米穗

腐病的致病菌复杂多变,全面分析各穗腐病致病

菌具有较大难度,但在大多数玉米产区,穗腐病的

优势致病菌为拟轮枝镰孢和禾谷镰孢,但由于气

候条件、品种推广和栽培制度等动态变化,不同区

域的优势种也随之变化,因此,需要及时掌握当下

地域优势种以选择相适应的抗病品种[134]。另

外,除需关注优势种外,分离频率较高的病原菌也

需加强关注。
种质资源是进行育种的物质基础,优良的抗

病材料是选育抗病品种的前提。目前单一抗性的

种质较多,两种以上的抗性种质资源极其匮乏,挖
掘稳定多抗的种质对于开展抗病育种具有重要意

义。近些年研究者已从单抗育种向多抗育种转
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变,但相关的研究仍然较少,稳定多抗的种质亟待

发掘。此外,在筛选抗性材料的同时需关注其他

性状,只有综合性状优良的自交系材料,才能有效

地用于抗病育种工作中。因此,需加强种质资源

的筛选鉴定,积极引进热带、亚热带玉米新种质,
改良整合地方品种,创造稳定多抗且综合性状优

良的新种质。
抗性基因挖掘对于开展抗病育种具有重要的

促进作用。随着分子技术的快速发展,利用连锁

分析(LM)和全基因组关联分析(GWAS)已挖掘

出大量玉米穗腐病相关位点或基因,研究者也进

一步通过转录组测序、通路分析等方法进行了基

因功能预测,但能运用到育种中的却很少,这是由

于大多数是微效位点受环境影响较大,与玉米穗

腐病的遗传机制有关,但更值得反思的是挖掘分

析方法。目前的两种主流分析方法,连锁遗传分

析基于特定亲本或群体,受遗传背景影响,难以得

到稳定位点,相比较而言全基因组关联分析利用

自然群体,遗传多样性更加广泛,另外,全基因组

关联分析SNP覆盖度大,可快速对目标性状进行

精准定位,但大多数位点的遗传变异较小不易利

用。因此,需要明确抗病基因挖掘与抗病育种的

差距,进一步完善分析方法,挖掘出有实际应用价

值的抗病基因和优异单倍型,为抗病育种提供

支持。
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ResearchProgressonIdentificationofMaizeResistance
toEarRotandMappingofResistanceLoci

HOUMeng,WANGWei,ZHAOWei,CHENYu
(MaizeResearchInstitute,HeilongjiangAcademyofAgriculturalSciences,Harbin150086,China)

Abstract:Maize,China'sprimarygraincrop,issusceptibletoarangeofdiseases,withearrotbeingaprevalent

issuethatcanresultindiminishedyieldsanddeterioratedquality.Thediseaseiscausedbyadiversearrayof

pathogens,anditspathogenicmechanismsareintricate.Fromaneconomic,safety,andefficacystandpoint,

disease-resistantbreedingstandsoutastheoptimalstrategy.Consequently,summarizingtheidentificationand

evaluationofmaizegermplasmforearrotresistanceandthediscoveryofdisease-resistantlocicanexpeditethe

advancementofdisease-resistantbreedingefforts.Thisarticleexaminedthedetrimentaleffectsandpreventative

measuresofmaizeearrot,theleadingpathogensofearrotbothwithinChinaandinternationally,theprevalent

pathogensindifferentregionsofChina,andthemaizevarietiesthathavebeenidentifiedasresistanttoearrot.

Italsodiscussedthedisease-resistantlocithathavebeenpinpointedthroughlinkageanalysisandgenome-wide

associationanalysismethods.Lastly,itprovidedinsightsintothebreedingofmaizeforearrotresistance,

aimingtoofferaguideforfutureresearchonthistopic.

Keywords:maize;earrot;resistantidentification;resistantmapping
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