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Abstract:【Objective】To breed restore lines of hybrid rice resistant to white backed planthoppers and brown 

planthoppers,【Method】we used B5 with brown planthopper resistance genes Bph14 and Bph15 and Fuhui 7011 with 

white backed planthoppers resistance gene qsI-4 as donor parents, and Fuhui 676, a main restorer line, as the recurrent 

parent through the molecular marker-assisted selection combined with field and indoor identification. The 

insect-resistant lines and their hybrid progenies were tested and their agronomic traits were analyzed. 【Result】Three 

restorer lines with three resistance genes to rice brown planthoppers and white backed planthoppers (Bph14, Bph15 and 

qsI-4) and three lines with two resistance genes were bred. Resistance identification indicated that the resistance of the 

restorer lines was moderately resistant or resistant. Two restorer lines with potential for production and application were 

screened out by examining the resistant strains and their crossing progenies and analyzing their agronomic traits.

【Conclusion】This study provides new resistance germplasms against brown planthoppers and white backed 

planthoppers for hybrid rice breeding.  

Key words: rice; white backed planthopper(WBPH); brown planthopper(BPH); resistance gene; pyramiding breeding  

摘  要：【目的】为了创制兼抗白背飞虱和褐飞虱的水稻恢复系，【方法】分别以抗褐飞虱材料 B5（携带褐飞

虱抗性基因 Bph14 和 Bph15）及携带白背飞虱抗性位点 qsI-4 的籼型恢复系福恢 7011 为供体亲本，以骨干恢复

系福恢 676 为轮回亲本，应用低世代分离群体田间表型结合单株鉴定与高世代稳定株系室内筛选和分子标记辅

助选择相结合的方法，并对抗虫株系及其测交后代进行考查和农艺性状分析。【结果】选育出聚合 Bph14、Bph15 

和 qsI-4 的恢复系材料 3 份，携带 2 个抗虫基因的恢复系材料 3 份。其中 6 份恢复系的褐飞虱抗性鉴定结果均表

现中抗以上。通过抗性鉴定和杂交后代农艺性状分析筛选出具有生产应用潜力的恢复系材料 2 份。【结论】为

褐飞虱和白背飞虱抗性聚合新种质的创制和应用提供了基础材料。  
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稻飞虱是水稻的最主要害虫之一，广泛分布于

亚洲尤其是东南亚各主要稻区，属于大范围迁飞性

害虫。在我国水稻种植区，对生产造成危害的主要

是褐飞虱和白背飞虱
[1]
。20 世纪 70 年代以来，随

着杂交水稻的大面积推广和耕作制度的改革，稻飞

虱对水稻生产的危害日趋严重，对我国粮食安全构

成严重威胁
[2]
。稻飞虱除通过吸食直接破坏水稻输

导组织，使水分和营养物质的运输受阻而减产外，

还能传播很多水稻病毒病或诱发其他真菌和细菌

性病害
[3]
，成为水稻高产、稳产的一个重要制约因

子。稻飞虱的危害也会对稻米品质产生一定的影响。

长期以来，使用化学农药是防治稻飞虱最常用的手

段，但过度使用化学农药存在成本高、害虫产生抗

药性
[4]
及对生态环境造成破坏

[5]
等诸多弊端，对生

产粮食的品质和安全也带来不良影响
[6]
，这促使育

种家们不断挖掘和寻找更为理想、有效的抗虫、防

虫措施。  

近年来，国内外开展了系列抗稻飞虱基因的发

掘、定位和利用的相关研究，并取得了较好的进展。

国内外已经报道了超过 44 个稻飞虱抗性位点，在

35 个已知的褐飞虱抗性基因中，Bph3
[7]
、Bph9

[8]
、

Bph14
[9]
、Bph15

[10]
、Bph18

[11]
、Bph26

[12]
、Bph29

[13]
、

Bph32
[14]

、Bphi008a
[15]

等已被克隆，而 Bph6
[16]

、

Bph9、Bph14 和 Bph15 已在生产上得到广泛应用。

水稻品种 B5 是一个同时携带 Bph14 和 Bph15 基因

的抗虫品种
[17]

。徐晓明等
[18]

以 B5 为供体亲本，采

用分子标记辅助选择，将 B5 所含的 Bph14 和 Bph15

基因导入两系不育系 1892S，获得符合两用核不育

系标准，且携带 Bph14 和 Bph15 的 3 个株系 S136、

S179 和 S192，人工接虫鉴定结果表明，3 个两系

不育系都高抗褐飞虱。胡巍等
[19]

以来源于栽培稻的

抗褐飞虱基因 Bph3 为供体亲本，转入到华南高产

水稻品种桂农占中，获得了遗传背景与桂农占 95%

以上相似的高抗褐飞虱的优异回交株系，为培育抗

褐飞虱基因高产水稻品种提供了中间材料。除了应

用传统的杂交育种改良水稻褐飞虱抗性外，通过基

因工程技术将编码高效杀褐飞虱蛋白的苏云金芽

孢杆菌基因 Cry30Fa1 密码子改造后通过农杆菌介

导法转入蜀恢 818，培育出具有褐飞虱抗性的新型

恢复系 R818-Cry30Fa1，该项研究丰富了抗褐飞虱

的种质资源
[20]

。在已报道的 9 个白背飞虱抗性基因

（位点）中，张建福等
[21]

用来自粳稻品种春江 06

的拒食抗性位点 qsI-4 改良生产上感虫的恢复系品

种明恢 86 并获得成功。 

虽然抗褐飞虱的水稻品种已在生产上得到广

泛应用并取得了良好的效果，但由于水稻白背飞虱

抗性基因定位相关的研究进展相对缓慢，具有白背

飞虱抗性的水稻品种在生产上较少，更缺少兼抗褐

飞虱和白背飞虱的水稻品种。同时，鉴于白背飞虱

的强适应能力，未来可能存在暴发成灾的隐患。本

研究将在生产上应用广泛且表现优异的褐飞虱抗

性基因 Bph14、Bph15 和白背飞虱抗性位点 qsI-4 进

行有效聚合，创制兼抗白背飞虱和褐飞虱的新种质，

为稻飞虱抗性育种及生产应用提供新的遗传资源。 

1  材料与方法  

1.1  试验材料 

携带水稻褐飞虱抗性基因Bph14和Bph15的供

体亲本材料B5由武汉大学生命科学学院何光存教

授提供；携带水稻白背飞虱抗性位点qsI-4的供体亲

本GL77、GL84及感虫对照品种TN1由中国科学院

遗传与发育生物学研究所李家洋院士和中国农业

科学院水稻研究所钱前研究员提供；携带水稻白背

飞虱抗性位点qsI-4的供体亲本福恢7011由本实验

室选育并保存；农艺性状优良但不具备稻飞虱抗性

的优质高配合力亲本福恢676(FH676)由福建省农

业科学院水稻研究所超级稻研究室选育、保存。 

1.2  抗虫性鉴定方法 

本研究采用的稻飞虱抗性鉴定方法为标准苗

期集团法，稻飞虱室内抗性鉴定委托武汉大学杂交

水稻国家重点实验室完成。褐飞虱虫源为在 TN1

材料上饲养的野生型褐飞虱。鉴定步骤如下：分别

以抗虫亲本和感虫亲本作为抗、感对照，每个品种

用 30~40 粒种子浸种催芽，以确保各品种间幼苗状

态一致。待种子出芽后，分别播种于盛满营养土的

苗盘中。每个品种设两个重复，完全随机排列。待

苗长到 2叶 1心期，剔除病苗、弱苗，保证剩余 15~20

株长势均匀的健壮苗。按照平均每株苗接入 2~3 龄

飞虱若虫 6~7 头，放入罩有尼龙网的养虫笼中，让

稻飞虱自由取食。当感虫亲本死亡率达到 95%以上

时统计各品种的死苗率，调查参照中国水稻研究所

刘光杰等[22]制定的标准。 

大田抗虫鉴定分别在课题组位于海南省三亚

的南繁育种基地和位于福建省沙县夏茂的杂交水

稻新品种选育与示范基地进行。在全生育期无防治

的情况下，这两处育种基地分别在每年的 4 月中旬

和 9 月中旬，即水稻的成熟前 2~3 周均有严重的稻

飞虱危害。将待鉴定品种按照正常生产时节播种、
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移栽，每品种设 3 个重复小区，随机种植，每小区

种植 5 行，每行 7 株，株行距为 23 cm×23 cm，移

栽至往年发生飞虱危害较重的田块，每隔三个小区

种植一行感虫对照 TN1，待成熟时进行抗性鉴定和

调查并记录结果。 

1.3  水稻DNA提取 

在水稻苗期取新鲜嫩叶1~2 g，加液氮研磨，参

照李荣华等
[23]

改进的CTAB法提取水稻基因组

DNA。利用BECKMAN DU800核酸/蛋白分析仪检

测DNA的浓度和质量，同时把DNA浓度调至约20 

ng/μL备用。 

1.4  PCR扩增和电泳 

用于PCR的引物RM8213
[21]、RI35和Y15

[24]

由福州擎科生物技术有限公司合成(表 1)。PCR 在

ABI 9700 PCR 系统上进行。10 μL PCR 体系中含有

2×PCR 混合液 5 μL，10 μmol/L 正反向引物各 0.5 

μL，DNA 模板 1 μL，ddH2O 3 μL。反应程序如下：

95℃下预变性 5 min；94℃下变性 30 s，55℃下退

火 30 s，72℃下延伸 40 s，35 个循环；最后在 72℃

下延伸 5 min。其中退火温度依据不同引物进行调

整。扩增产物在 6%聚丙烯酰胺凝胶（qsI-4 基因）

上恒压电泳(120 V, 90 min)，或 1.5%琼脂糖凝胶

（Bph14 和 Bph15 基因）上恒压电泳(120 V, 30 min)，

用荧光染料 Genefider 染色 15 min，最后在

BIO-RAD 凝胶成像系统上拍照记录。 

1.5  农艺性状考查 

水稻农艺性状的考查选择灌浆后30 d的成熟单

株，每个品种考查5株，分别考查植株的株高及有

效穗、每穗粒数、千粒重和结实率等产量性状。利

用Excel(Microsoft office 2003)进行数据分析。 

2  结果与分析  

2.1  抗性基因的导入和回交群体的构建 

分别以携水稻褐飞虱抗性基因Bph14和Bph15

的籼型常规品种B5和携带白背飞虱抗性基因qsI-4

的籼型恢复系品种福恢7011为供体亲本，以福恢

676为轮回亲本，分别以B5和福恢7011为供体亲本，

杂交后回交1代，再从BC1F2中选择抗虫单株进行复

交，后经连续5代自交，结合分子标记辅助选择和

大田抗性鉴定(图1)，通过田间农艺性状选择与受体

亲本恢复系株叶形态及丰产性相当，飞虱抗性得到

MAS 表示分子标记辅助选择; IIR 表示抗虫鉴定。 

MAS, Marker-assisted selection; IIR, Identification of insect 

resistance. 

图 1  抗稻飞虱水稻材料创制技术路线 

Fig. 1. Processes of rice planthopper resistance lines. 

 

表 1  水稻褐飞虱与白背飞虱抗性基因连锁标记及引物序列 

Table 1. Linkage markers of the white-backed and brown planthoppers resistance genes and primer sequences. 

基因 

Gene 

标记性质 

Characteristics 

染色体 

Chromosome 

标记 

Marker 

类型 

Type 

标记引物序列 

Primer sequence（5′-3′） 

解链温度 

Melting temperature /℃ 

产物大小 

Production size/bp 

qSI-4 共显性 

Codominant 

4 RM8213 SSR F: AGCCCAGTGATACAAAGATG 

R: GCGAGGAGATACCAAGAAAG 

55 208 

Bph14 共显性 

Codominant 

3 RI35 InDel F: CAATCATCAAGCACGCGTTA 

R: ATCGAAGCCACTTGGTGAAC   

58 325 

Bph15 共显性 

Codominant 

4 Y15 InDel F: AGGAACAGTGACACGTAGCA 

R: GGAGAGTTCAGTTTGCCATCC 

55 460 
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显著提高的新的优良恢复系材料，再通过测配新组

合进入区域试验、审定及推广。 

2.2  分子标记辅助选择和抗性鉴定创制优良抗虫

单株 

2.2.1  低世代田间选择与单株分子标记鉴定 

从 BC1F2 开始进行分子标记辅助选择与田间

抗性鉴定相结合的方法对杂交后代进行筛选、鉴

定。利用与白背飞虱抗性位点 qsI-4 紧密连锁的 SSR

标记 RM8213、与褐飞虱抗性基因 Bph14 紧密连锁

的共显性标记 RI35（武汉大学杜波老师提供，未发

表资料）及褐飞虱抗性基因 Bph15 紧密连锁的共显

性标记 Y15 用于抗性基因导入后的分离群体的分

子标记辅助选择。为能够选择到形态优异的株系，

一般分离群体种植 5000 个单株以上，先在大田利

用自然诱发抗性鉴定去除感虫单株。对剩余的单株

再进一步人工筛选，选出农艺性状优良，形态与轮

回亲本相近的单株再进行室内分子标记辅助选择

加以筛选（选择带型与供体亲本一致的纯合阳性单

株，图 2），进行群体中农艺性状优异单株的鉴定。

即本阶段进行田间综合表现、抗性鉴定与群体分子

标记辅助选择相结合筛选优异单株。 

2.2.2  入选株系的室内抗性鉴定与分子标记验证 

将鉴定出的优异单株进行加代稳定，再对稳定

株系进行分子标记验证。从图 3-A 可知，以供体亲

本B5为阳性对照，株系FJ717、FJ718、FJ719、FJ742、

FJ745 等 5 个株系携带褐飞虱抗性基因 Bph14。图

3-B 结果表明，株系 FJ717、FJ718、FJ719、FJ723、

FJ745 等 5 个株系携带褐飞虱抗性基因 Bph15。从

图 3-C 结果可知，以白背飞虱抗源亲本 GL77、GL84

及经基因导入后获得的恢复系福恢 7011 作为阳性

对照，株系 FJ717、FJ718、FJ723、FJ742 和 FJ745

等 5 个株系携带白背飞虱抗性位点 qsI-4。 

综上，在本研究入选的稳定株系中，含有 2 个

抗性基因的稳定株系有 3 个，含有 3 个抗性基因的

稳定株系也有 3 个，株系 FJ747 仅含有 Bph15 一个

褐飞虱抗性基因，具体所携带的基因类型及个数如

表 2 所示。即对进入高代稳定的株系进行室内分子

M 为 DNA 标记，1 为阳性对照 B5，其他为分离群体中的单株。 

M, DNA marker; 1, B5; 2-49 are individual plants of segregating population. 

图 2  对群体中抗虫单株进行抗虫基因 Bph15 的分子标记检测 

Fig. 2. Molecular marker analysis of insect-resistant gene Bph15 for insect-resistant individuals in segregating populations.  

图 3  利用分子标记分别对稳定株系的褐飞虱抗性基因 Bph14、Bph15 及白背飞虱抗性位点 qsI-4 进行分子鉴定 

Fig. 3. Molecular identification of resistance genes Bph14, Bph15 and qsI-4 in stable lines. 

 

表 2  各个株系携带的抗虫基因及抗性水平鉴定 

Table 2. Identification of insect-resistant genes and 

resistance levels of each line. 

株系 

Line 

抗虫基因  

Insect-resistant gene 

抗性均值 

Average 

resistance 

抗性水平 

Resistance 

level qsI-4 Bph14 Bph15 

FJ717 + + + 2.93 R 

FJ718 + + + 3.81 R 

FJ719 − + + 3.08 R 

FJ723 + − + 5.43 MR 

FJ742 + + − 5.57 MR 

FJ745 + + + 3.84 R 

FJ747 − − + 6.67 S 

B5 − + + 3.07 R 

FH7011 + − − 6.33 S 

FH676 − − − 8.38 S 

TN1 − − − 7.87 S 
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标记与室内抗性鉴定结合，最终确认田间、室内环

境均表现一致的株系用于测交配组。 

为了进一步验证经过大田筛选的稳定株系是否

能经受室内严格的高强度人工接虫鉴定，我们对上

述筛选出的 7 个株系进行室内褐飞虱抗性鉴定(图

4)。供体亲本B5表现高抗，入选株系 FJ717、FJ718、

FJ719、FJ745 也表现高抗褐飞虱，株系 FJ723、FJ742

和 FJ747 表现为中抗；携带白背飞虱抗性基因 qsI-4

的原始亲本 GL77、GL84 及改造后的福恢 7011 均

表现中感，轮回亲本福恢 676 与感虫对照 TN1 均表

现高感。即含有 3 个抗虫基因或两个褐飞虱抗性基

因的株系均表现高抗，携带 Bph15 和 qsI-4 的株系

FJ723 或携带Bph14和 qsI-4 的株系 FJ742和仅携带

Bph14 的株系 FJ747 均表现为中抗，这与上述分子

标记验证的结果相符(表 2)。 

2.3  抗虫株系与轮回亲本的农艺性状及后代杂种

优势分析 

利用分子标记辅助选择和田间自然抗性鉴定

与室内人工抗性鉴定相结合，筛选出 FJ717、FJ718、

FJ719 和 FJ745 等 4 个株叶形态适中、穗大、结实

率高、株系群体稳定、整齐一致的恢复系新材料，

对其进行田间农艺性状的考查，并与轮回亲本福恢

676 进行对比。从表 3 可以看出，入选的 4 个抗虫

株型系，除 FJ719 略高于对照外，其他三个株系的

株高均显著低于轮回亲本，其中 FJ718 的有效穗数

显著增加，FJ717 和 FJ718 的结实率显著提高，粒

重均无显著差异。其他主要农艺性状与轮回亲本均

较为接近，说明经过多代定向选择，获得了抗虫基

因的导入对农艺性状影响不明显的株系，具有较强

的生产应用价值。 

为了进一步验证抗虫株系在杂交组合的测配

时配合力和后代杂种优势是否与轮回亲本存在显

著差异，分别选择具有代表性的三系不育系Ⅱ-32A

和两系不育系 Y58S 进行测交配组。同时在成熟期

对 F1 的各个农艺性状进行考查。从表 4 可知，所有

父本与三系不育系测配的组合理论产量均高于与

两系不育系测交的组合。在以三系不育系Ⅱ-32A 测

配的组合中，Ⅱ-32A/FJ717 和Ⅱ-32A/FJ718 的理论

左图为接虫前的幼苗状态，右图为接虫 7 d 后的情况。 

The picture on the left shows the seedling before identification and the picture on the right shows the seedling at 7 days after insect inoculation. 
图 4  经田间筛选的稳定株系在室内通过人工接虫进行抗性鉴定  

Fig. 4. Artificial resistance identification in the laboratory of the stable lines screened in the field.   

 
表 3  入选抗虫恢复系与轮回亲本的农艺性状比较分析(福建沙县，2016) 

Table 3. Comparative analysis of agronomic traits between selected insect-resistant restorer lines and recurrent parents 

(Shaxian County, Fujian, 2016).   

品系 

Line  

 株高 

Plant height/cm 

  单株穗数 

Panicle number 

per plant 

每穗粒数 

Grain number per 

panicle 

每穗实粒数 

Filled grain number 

per panicle 

结实率 

Seed-setting rate/% 

  千粒重 

  1000-grain   

weight/g 

FH676(CK) 131.9±4.4 7.6±0.9 175.0±11.6 154.0±9.6 88.0±1.6 31.2±0.3 

FJ717 127.4±1.2
* 

8.3±1.2 173.6±13.6 159.0±12.8 91.6±1.9
*
 30.7±0.3 

FJ718 125.9±5.3
**

 9.2±2.1
**

 168.9±15.9
*
 154.3±13.3 91.3±2.5

*
 29.8±0.2 

FJ719 133.9±6. 7 6.8±0.6
*
 187.1±9.5

*
 159.5±8.6 85.2±2.7

*
 32.0±0.1 

FJ745 126.9±5.2
**

 7.4±1.3 169.5±12.3 151.4±10.2 89.3±0.4 30.1±0.4 

表中 
*和**分别表示在 0.05 和 0.01 水平差异显著。 

*
 and 

**
 show significant difference at 0.05 and 0.01 levels, respectively. 
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表 5  入选抗虫恢复系与轮回亲本的杂交后代农艺性状比较分析（海南三亚，2018) 

Table 5. Comparative analysis of agronomic traits of hybrid progenies between selected insect-resistant restorer lines and 

recurrent parents(Sanya, Hainan, China, 2018).  

杂交组合 

Hybrid rice combination 

单株穗数 

Panicle number 

per plant 

每穗粒数 

Grain number per 

panicle 

每穗实粒数 

Filled grain per 

panicle 

结实率 

Seed-setting 

rate/% 

千粒重 

1000-grain 

weight/g 

理论产量 

Theoretical yield 

/(kg∙hm
−2

) 

丰两优 4 号(CK) Fengliangyou 4(CK) 8.9±0.7 191.4±8.3 159.5±6.4 83.4±2.2 28.5±0.1 7619.2±203.5 

Ⅱ优明 86 ⅡYouming 86 9.3±0.7 190.7±4.4 174.0±3.3 91.2±2.8 28.3±0.1 8683.0±219.3 

泰丰 A/FJ717 Taifeng A/FJ717 10.3±0.5 186.6±11.3 161.4±8.6 86.5±1.7 25.3±0.1 7965.3±184.8
*
 

泰丰 A/FJ718 Taifeng A/FJ718 9.8±0.4 179.5±10.3 157.2±9.0 87.6±3.4 25.0±0.1 7241.6±114.7 

泰丰 A/FJ745 Taifeng A/FJ745 10.3±0.4 182.8±13.4 157.9±12.0 86.4±1.8 25.3±0.1 7795.3±217.6 

泸香 618A/FJ717 Luxiang 618A/FJ717 9.7±0.3 199.8±9.1 178.4±7.3 89.3±1.2 25.4±0.2 8279.0±117.9
**

 

泸香 618A/FJ718 Luxiang 618A/FJ718 11.1±0.7 176.4±9.8 154.1±6.3 87.3±0.8 25.5±0.2 8214.2±254.7
**

 

泸香 618A/FJ745 Luxiang 618A/FJ745 9.4±1.0 193.0±12.7 171.8±10.7 89.0±1.1 25.8±0.4 7857.7±247.7 

*和**分别表示与丰两优 4 号的差异达 0.05 和 0.01 显著水平。 
*
 and 

**
 show significant difference compared with Fengliangyou 4 at 0.05 and 0.01 levels, respectively. 

 产量显著高于轮回亲本所测组合。在以两系不育系

测配的组合中，Y58S/FJ718 和 Y58S//FJ745 的理论

产量显著高于轮回亲本所配组合。 

综上，本研究中所改造的携带抗虫基因的父本

与三系不育系测交的后代杂种优势强于两系不育

系，且以组合Ⅱ-32A/FJ717 理论产量最高，具有较

强的后代杂种优势。鉴于本研究中的父本更适合于

进行三系杂交水稻测配，在后续的新杂交组合的测

交试验中，将注重选择优质、抗病，且遗传背景与

农艺性状存在一定互补性的三系不育系进行杂交

水稻新品种的测配与筛选，以充分利用所选育恢复

系的抗虫性与后代的杂种优势。 

2.4  杂交组合的测配与优势组合的筛选 

对入选的稳定恢复系配合力和杂种优势分析

表明，株系 FJ717、FJ718 和 FJ745 与三系不育系的

测交后杂种优势强于两系不育系，且 3 个株系结果

表现一致。因此，本研究进一步利用这 3 个株系，

选择适于目前生产和市场需求的优质三系不育系

泰丰 A、泸香 618A 等进行测交配组，并以生产推

广品种丰两优 4 号和Ⅱ优明 86 作为对照。从表 5

可见，因所用不育系均属于优质型，后代的产量优

势均未超过高产型的对照种Ⅱ优明 86。但除组合泰

丰 A/FJ718 外，所有测配的组合理论产量均高于丰

两优 4 号，其中泸香 618A/FJ717 和泸香 618A/FJ718

的增产达到极显著水平，表现出良好的生产应用潜

力。此外，所有测交组合的结实率均在 85%以上，

充实饱满，形态优异，组合泸香 618A/FJ718 的平

均有效穗达到 11 个，属于多穗型杂交水稻新组合。

以父本 FJ717 分别与 2 个优质不育系测配的后代理

论产量均高于另外两个父本，表现出更好的杂种优

势和产量潜力，且该父本携带了褐飞虱抗性基因

Bph14、Bph15 和白背飞虱抗性位点 qsI-4，是直接

表 4  入选抗虫恢复系与轮回亲本的杂交后代农艺性状比较分析(福建沙县，2018) 

Table 4. Comparative analysis of agronomic traits of hybrid progenies between selected insect-resistant restorer lines and 

recurrent parents(Shaxian County, Fujian, China, 2018).  

杂交组合 

Hybrid rice 

combination 

单株穗数 

Panicle number 

per plant 

每穗粒数 

Grain number per 

panicle 

每穗实粒数 

Filled grain number 

per panicle 

结实率 

Seed-setting 

rate/% 

千粒重 

1000-grain 

weight/g 

理论产量 

Theoretical yield 

/(kg∙hm
−2

) 

II-32A/FH676（CK） 9.7±0.9 190.5±13.6 177.6±9.6 93.2±1.4 28.2±0.9 9160.5±169.2 

II-32A/FJ717 9.9±1.2 193.6±21.2 181.0±12.8 93.5±1.5 28.7±0.2 9749.3±210.2
**

 

II-32A/FJ718 10.1±2.1 188.3±5.6 175.7±13.3 93.3±2.0 28.1±1.1 9426.1±107.1
*
 

II-32A/FJ719 7.8±0.6 213.5±9.8 185.3±8.6 86.8±1.7 29.0±0.2 8878.3±192.5 

II-32A/FJ745 10.4±1.3 194.5±18.4 173.8±10.2 89.3±1.3 27.2±0.4 9308.9±98.4 

Y58S//FH676（CK） 9.1±0.8 205.1±11.6 176.4±9.6 86.0±0.9 26.2±0.3 7950.9±214.5 

Y58S//FJ717 8.3±0.2 210.3±14.6 185.5±12.8 88.2±0.9 26.7±1.4 7732.2±110.2 

Y58S//FJ718 10.3±1.4 196.7±5.6 171.5±13.3 87.2±3.2 26.6±0.1 8886.5±183.1
**

 

Y58S//FJ719 7.8±0.8 223.5±109.9 184.8±8.6 82.7±1.7 28.0±0.9 7571.3±199.2 

Y58S//FJ745 9.8±0.3 197.4±13.2 174.2±10.2 88.3±1.4 26.1±0.3 8397.5±210.1
*
 

*和**分别表示与具有相同父本的对照的差异达 0.05 和 0.01 显著水平。 

*
 and 

** 
show significant difference compared with its CK combination derived from the same male parent at 0.05 and 0.01 levels, respectively. 
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用于抗稻飞虱杂交水稻新品种选育和作为种质创

新的优良亲本，下一步将进行大田测产，进一步验

证抗虫父本的后代杂种优势。  

3  讨论  

稻飞虱抗性育种一直以来都是水稻育种家的

重点研究方向。虽然目前生产上褐飞虱的危害面积

和所造成的损失均超过白背飞虱，但白背稻虱亦属

长距离迁飞性害虫，在我国主要稻区初次虫源由南

方热带稻区随气流逐代逐区迁入，其迁入时间早于

褐飞虱，且白背飞虱在稻株上的活动位置较褐飞虱

高，其温度适宜范围更大，在 30℃高温或 15℃低

温下都能正常生长发育。随着全球气候环境的恶

化，气温变幻莫测，白背飞虱具有更强的适应能力，

存在着泛滥成灾的潜在风险。因此，目前生产上除

了控制褐飞虱的危害，还应前瞻性考虑如何应对白

背飞虱的潜在威胁。而选育抗稻飞虱杂交水稻是防

治稻飞虱最安全、有效的途径。 

随着一系列抗稻飞虱基因的定位和克隆，相关

标记的开发和应用已成为水稻抗稻飞虱育种最重

要的手段之一。分子标记辅助选择不受环境或植株

状态的影响，被广泛应用于对杂交育种后代的检

测。多年来，本课题组一直将稻飞虱抗性育种作为

重要的研究方向，已成功将白背飞虱抗性位点导入

到以明恢 86 为背景的亲本材料中，所选育的抗性

恢复系福恢 7011 已获得植物新品种权保护，并有

多个杂交组合参加省级以上区试。本研究是在此亲

本材料的基础上，以携带褐飞虱抗性基因 Bph14 和

Bph15 的亲本 B5 为抗源，以配合力好，形态优异

的骨干恢复系亲本福恢 676 为轮回亲本，通过杂交

导入、回交群体的构建和筛选、高代株系的抗性鉴

定和分子验证，综合苗期人工接虫鉴定与成株期田

间抗性表现相结合，客观地评价抗稻飞虱基因的遗

传改良效应，即以田间筛选和分离群体鉴定以及室

内筛选和分子验证相结合的方法，获得了一批具携

带 2 个以上抗性基因的恢复系材料，为稻飞虱抗性

的聚合育种提供了新的种质和遗传资源，通过对其

杂交后代的农艺性状进行考查，发现 FJ717和 FJ718

等 2 个株系具有良好的应用价值和潜力。 

许多研究证实，由多基因控制的抗虫品种比由

单基因控制的抗虫品种表现出更强、更持久的抗虫

性，如含有 Bph2 和 Bph3 基因的抗虫品种 Ptb33
[22]

及同时含有主效基因与微效基因的抗虫品种

IR64
[25]

等。鉴于此，为有效提高基因聚合成功率，

在基因聚合育种过程中，育种家通常选择位于同一

染色体或相同基因座上的基因进行聚合，有利于提

高育种效率，获得更多携带目标基因的株系。本研

究中供体亲本褐飞虱抗性基因Bph15和白背飞虱抗

性位点 qsI-4 均位于水稻第 4 染色体，提高了两种

抗虫基因聚合的效率。但前人的研究结果也表明，

褐飞虱抗性基因Bph14和Bph15所抗的稻飞虱生物

型均为Ⅰ、Ⅱ和Ⅲ
[9-10]

，不能抵抗Ⅳ型褐飞虱的危

害，这在一定程度上限制了抗性株系的应用范围。

同时，获得的抗虫恢复系测配后代的产量、生育期

等农艺性状达到了轮回亲本的水平，但是其后代品

质受到一定的影响。因此，在后续研究中将着重围

绕品质进行改良，并继续导入具有 4 型稻飞虱抗性

的基因 Bph3 和 Bph6 等，创制新的优异种质资源，

提高抗虫材料的应用价值和应用潜力。 
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