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摘　要：利用带有广谱抗稻瘟病基因犘犻９的籼稻品系７５１１２７作为抗病基因供体亲本，用于扬稻６号和Ｒ６５４７抗病性的回

交育种。通过比较７５１１２７、扬稻６号和日本晴的犘犻９基因位点的ＤＮＡ序列，开发出了与犘犻９基因紧密连锁的共显性ＳＴＳ
（序列标记位点）标记ＰＢ９１，用于犘犻９基因的分子标记辅助选择。结合田间农艺性状选择和分子标记辅助选择，培育出８个

犘犻９基因纯合的回交后代株系。其中，具有扬稻６号和Ｒ６５４７遗传背景的株系各４个。经湖北恩施和宜昌的病圃鉴定，携带

有抗病基因株系的稻瘟病抗性水平较受体品种扬稻６号和Ｒ６５４７有不同程度的提高。具有Ｒ６５４７遗传背景的株系０８Ｃ８９３
配制的杂交组合在上述病区的抗性表现也明显优于对照品种扬两优６号。上述结果说明，共显性标记ＰＢ９１在犘犻９抗稻瘟

病基因分子标记辅助育种中具有应用价值，并且犘犻９基因作为稻瘟病抗源之一可以在湖北稻区进行有效利用。
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　　 稻瘟病是全世界范围内影响水稻生产的重要

病害之一，发病严重时甚至颗粒无收。全世界已有

８０多个国家报道此病害发生，每年造成的粮食损失

近１０００万ｔ，我国每年由此造成的稻谷损失也达上

亿ｋｇ
［１２］。培育和种植抗病品种是防治稻瘟病最

有效和最安全的措施，但由于稻瘟病菌生理小种频

繁发生致病性变异，导致普通抗病品种往往种植３

～５年后抗性逐渐丧失。因此，选择抗谱较广、具持

久抗性的抗病基因作为抗源来培育新品种，延长抗

瘟品种的寿命成为抗病育种的最经济有效的策略。

自２０世纪６０年代日本系统开展抗稻瘟病基因

的遗传研究以来，至今水稻中已经有８０多个抗稻瘟

病基因被标记定位，其中１３个已经克隆［３］。被鉴

定的广谱抗性基因包括：犘犻１、犘犻２、犘犻３、犘犻狕、犘犻９、

犘犻狕狋、犘犻３３、犘犻犵犿 等［４］。近年来，抗病基因在水稻

抗病分子育种中有较多应用。Ｈｉｔｔａｌｍａｎｉ等［５］将

犘犻１、犘犻狕５和犘犻狋犪基因聚合到水稻品系ＢＬ１２５中；

Ｎａｒａｙａｎａｎ等
［６］将犘犻１、犘犻狕５ 聚合到ＣＯ３９中；陈

学伟等［７］将犘犻犱１、犘犻犫、犘犻狋犪聚合到Ｇ４６Ｂ中；陈志

伟等［８］将犘犻２ 导入珍汕９７Ｂ；柳武革等［９］将犘犻１、

收稿日期：２０１００４２９；修改稿收到日期：２０１００５１９。
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８６３计划资助项目（２００６ＡＡ１００１０１）；国家科技支撑计划资助项目

（２００６ＢＡＤ０１Ａ０１）。
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犘犻２导入到 ＧＤ７Ｓ；陈红旗等［１０］将犘犻１、犘犻２、犘犻３３

聚合到金２３Ｂ；倪大虎等［１１］、陈健民等［１２］分别将

犘犻９导入不同水稻恢复系 Ｍ１２和闽恢３１３９中。这

些育成的改良品系经抗性鉴定，抗瘟性均得到显著

提高。越来越多的抗病基因被挖掘、定位和克隆为

水稻抗稻瘟病育种提供了丰富的抗源，加上分子标

记辅助选择技术的发展，培育抗病品种的周期缩短，

效率提高。

犘犻９基因来源于四倍体小粒野生稻，能抵抗来

自１３个国家和地区的４３个稻瘟病毒性生理小种的

侵染，且不产生任何过敏病斑［１３］，是已克隆基因中

抗谱最广的抗源。在犘犻９ 基因的分子标记辅助育

种中，目前普遍使用的连锁标记 ｐＢ８为显性标

记［１３］，该标记不能鉴别后代材料的阳性单株基因型

是杂合还是纯合。扬稻６号和Ｒ６５４７分别是优良

的恢复系，相应的杂交组合广泛应用于生产，但对稻

瘟病的抗性较差，容易遭受稻瘟病侵害而减产。

本研究通过比较含犘犻９ 基因的７５１１２７与扬

稻６号及日本晴在犘犻９基因区域的序列差异设计共

显性标记，旨在建立快速准确的抗性基因鉴别方法，

以提高犘犻９基因的选择效率；同时利用犘犻９基因的

共显性标记将抗性基因导入优良水稻恢复系，提高

恢复系及其杂交组合的稻瘟病抗性。

１　材料与方法

１．１　实验材料

本研究所用犘犻９ 基因供体材料７５１１２７来自

国际水稻研究所；水稻受体材料扬稻６号和Ｒ６５４７

为籼稻，来自江苏里下河地区农业科学研究所；籼型

材料绵恢７２５、宜恢７２、镇恢０８４、黄华占和粳型材

料武育粳３号、鄂晚８号、日本晴等为本实验室引进

的亲本材料。

１．２　引物设计

将７５１１２７含有犘犻９ 基因的区段与扬稻６号

及日本晴的相应区段通过Ｃｌｕｓｔａｌｗ２多序列在线比

对程 序 （ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｅｂｉ．ａｃ．ｕｋ／Ｔｏｏｌｓ／ｃｌｕｓｔａｌ

ｗ２／）进行同源性比较。７５１１２７中犘犻９ 位点基因

组序列来源于ＧｅｎＢａｎｋＤＱ２８５６３０．１［１４］；扬稻６号

的相应基因组序列来自ＡＡＡＡ０２０１８９０９，日本晴的

来自ＡＰ００５９３０．３。根据不同水稻基因型的差异序

列，通过在线 Ｐｒｉｍｅｒ３．０（ｈｔｔｐ：／／ｆｒｏｄｏ．ｗｉ．ｍｉｔ．

ｅｄｕ／）设计ＰＣＲ引物，开发出与犘犻９基因紧密连锁

的共显性标记ＰＢ９１。相应引物序列，ＰＢ９１Ｌ：５′

ＴＡＧＡＣＴＣＣＴＴＣＣＡＡＧＴＴＴＧＡＣＴ３′；ＰＢ９１Ｒ：

５′ＴＧＴＧＡＴＴＴＴＣＡＧＡＡＴＴＴＴＣＧＴ３′。

１．３　基因检测方法

采 用 改 良 的 ＣＴＡＢ 法 提 取 水 稻 叶 片 总

ＤＮＡ［１５］。引物序列由上海生工生物工程技术有限

公司合成。ＰＣＲ在ＰＥ公司９７００型热循环仪上进

行，扩增反应体系的总体积为１５μＬ，其中包括１×

ＰＣＲ 缓 冲 液，Ｍｇ２＋ １．５ ｍｍｏｌ／Ｌ，ｄＮＴＰｓ０．２

ｍｍｏｌ／Ｌ，上下游引物各５０ｐｍｏｌ，水稻基因组ＤＮＡ

１．５ｎｇ／μＬ，１Ｕ犜犪狇酶（ＴａＫａＲａ）。反应程序为：

９５℃下４ｍｉｎ；９４℃下４５ｓ，５５℃下３０ｓ，７２℃下１

ｍｉｎ，３５个循环；７２℃下５ｍｉｎ。显性标记ｐＢ８的扩

增条件与ＰＢ９１相同。ＰＢ９１的ＰＣＲ产物于６％非

变性聚丙烯酰胺凝胶上分离，银染操作参照李进波

等［１６］的改良方法。ｐＢ８的扩增产物在１．０％的琼

脂糖凝胶上分离，经溴化乙锭染色后在凝胶成像仪

上观察条带。

１．４　病圃设置和抗病性调查方法

稻瘟病抗性采用病圃自然诱发鉴定，分别在宜

昌望家（湖北省宜昌市远安县荷花镇望家村）和恩施

两河（湖北省恩施州宜恩县沙道沟镇两河村）的稻瘟

病病圃进行。每份材料种２０株，行距２０ｃｍ，株距

１６．６７ｃｍ，每穴插１粒谷苗，四周播插诱发材料。病

圃防虫不防病，常规田间管理。

病情调查、记载和抗性评价标准参照“国家稻品

种区试抗性鉴定实施方案”执行（ｈｔｔｐ：／／ｐｇ．ｎａｔｅｓｃ．

ｇｏｖ．ｃｎ／），重点调查叶瘟病级、穗瘟发病率、穗瘟损

失率和穗瘟病级等指标。

２　结果与分析

２．１　分子标记在亲本中的多态性

将７５１１２７中犘犻９位点的基因组序列与扬稻６

号及日本晴的相应序列进行同源性比较，在离犘犻９

基因编码区上游约２６ｋｂ的区域发现了上述３个水

稻基因型的差异序列区域（图１）。与７５１１２７序列

相比，扬稻６号和日本晴序列分别缺失了５个和３

个碱基对。

根据差异区段序列设计ＰＣＲ引物，获得序列标

记位点（ＳＴＳ）标记ＰＢ９１。根据图１的序列差异，

利用ＰＢ９１引物的ＰＣＲ扩增产物在７５１１２７中为

１７９ｂｐ，在扬稻６号和日本晴中分别为１７４ｂｐ和

１７６ｂｐ，实际扩增产物的片段大小与预计结果一致

（图２）。ＰＢ９１和ｐＢ８两个标记在亲本材料中的检

测结果一致。因此，可以利用此标记开展抗病基因

犘犻９的分子标记辅助选择。
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图１　序列比较及差异区段

Ｆｉｇ．１．Ｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎｉｎｇｏｆ犘犻９ｌｏｃｕｓａｍｏｎｇ７５１１２７，Ｙａｎｇｄａｏ６ａｎｄＮｉｐｐｏｎｂａｒｅ．

灰色区域表示序列差异区段；下划线表示引物设计区段。

Ｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓａｒｅｍａｒｋｅｄｗｉｔｈｇｒａｙｓｈａｄｏｗａｎｄｔｈｅｐｒｉｍｅｒｌｏｃｉａｒｅｕｎｄｅｒｌｉｎｅｄ．

图２　ｐＢ８（Ａ）和ＰＢ９１（Ｂ）标记在亲本中的多态性比较

Ｆｉｇ．２．ＰｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｂｅｔｗｅｅｎｍａｒｋｅｒｓｐＢ８（Ａ）ａｎｄ

ＰＢ９１（Ｂ）ａｍｏｎｇｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐａｒｅｎｔｓ．

　　Ｍ为ＤＮＡ分子量标准ＤＬ２０００；１～１０分别为７５１１２７、扬稻６

号、Ｒ６５４７、绵恢７２５、宜恢７２、镇恢０８４、黄华占、武育粳３号、鄂晚８

号和日本晴。

Ｍ，ＤＮＡｍａｒｋｅｒＤＬ２０００．Ｌａｎｅｓ１ｔｏ１０，７５１１２７，Ｙａｎｇｄａｏ

６，Ｒ６５４７，Ｍｉａｎｈｕｉ７２５，Ｙｉｈｕｉ７２，Ｚｈｅｎｈｕｉ０８４，Ｈｕａｎｇｈｕａｚｈａｎ，

Ｗｕｙｕｊｉｎｇ３，Ｅｗａｎ８ａｎｄＮｉｐｐｏｎｂａｒｅ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

２．２ 抗病材料的培育以及分离群体的标记检测

分别以扬稻６号和Ｒ６５４７作轮回亲本与７５１

１２７杂交，在ＢＣ１Ｆ１利用ＰＢ９１标记检测杂合单株，

选择农艺性状接近轮回亲本的杂合单株作父本继续

回交，至ＢＣ３Ｆ１代后连续自交２代。其间同时结合

农艺性状选择和犘犻９基因的分子标记辅助选择，最

后分别形成扬稻６号和Ｒ６５４７遗传背景的纯合株

系。其中，扬稻６号遗传背景的株系包括０８Ｃ２６４、

０８Ｃ４２０、０８Ｃ４２５、０８Ｃ４５３；Ｒ６５４７遗传背景的株系包

括０８Ｃ８９３～０８Ｃ８９６等４个株系。

对以扬稻６号为轮回亲本的ＢＣ３Ｆ２代的部分单

株进行分子标记检测，１２０个Ｆ２单株采用ｐＢ８标记

检测，分别有８７个阳性单株和３３个阴性单株；采用

ＰＢ９１标记进行检测，分别有３１个阳性纯合单株、

５６个杂合单株和３３个阴性单株。所有阴性单株在

上述２个标记之间的检测结果完全一致；但用ｐＢ８

检测出的阳性单株中，用ＰＢ９１标记检测可以区分

出阳性纯合单株和杂合单株，部分单株的检测结果

见图３。因此，用ｐＢ８标记只能检测目标单株是否

携带有犘犻９基因，不能区分纯合单株和杂合单株；

而用ＰＢ９１标记可以区分出纯合单株和杂合单株。

说明新标记可以用于犘犻９基因型的鉴定，从而提高

选择效率，加快育种进程。

２．３ 改良恢复系及其组合的抗病性鉴定

２００９年在恩施和宜昌两个病圃进行田间抗性

鉴定。恩施病圃鉴定表明（表１），携带犘犻９ 基因的

扬稻６号背景的株系（０８Ｃ２６４、０８Ｃ４２０、０８Ｃ４２５、

０８Ｃ４５３）与对照扬稻６号相比，叶瘟病级由５级降

至４级，穗瘟发病率由１００％降低到１５％～３５％，穗

瘟损失率从９５％降低到８％～１５％，穗瘟病级由９

级降低到５～７级，抗性改良效果明显。携带犘犻９基

因的Ｒ６５４７背景的株系（０８Ｃ８９３～０８Ｃ８９６）稻瘟病

抗性显著优于对照Ｒ６５４７，其叶瘟病级由８级降低

至３～４级，穗瘟发病率由１００％降低到０％～１１％，

穗瘟损失率由１００％下降到５％以下，穗瘟病级由９

级降低到０～５级。

宜昌病圃的鉴定结果显示（表１），携带犘犻９ 基

因的扬稻６号背景的株系与对照扬稻６号相比，４

个株系的叶瘟病级和穗瘟病级均有所下降；但穗瘟

发病率和穗瘟损失率在不同的株系间差异较大，其

中０８Ｃ４２０和０８Ｃ４２５的上述２项指标与扬稻６号

接近，而０８Ｃ２６４和０８Ｃ４５３的穗瘟发病率和穗瘟损

７２殷得所等：抗稻瘟病基因犘犻９的ＳＴＳ连锁标记开发及其分子标记辅助育种



图３　在Ｆ２分离群体中部分单株的ｐＢ８（Ａ）和ＰＢ９１（Ｂ）标记的检测结果比较

Ｆｉｇ．３．ＰｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｂｅｔｗｅｅｎｍａｒｋｅｒｓｐＢ８（Ａ）ａｎｄＰＢ９１（Ｂ）ａｍｏｎｇｔｈｅｐａｒｔｉａｌｐｌａｎｔｓｏｆＦ２ｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．

Ｍ!ＤＮＡ分子量标准ＤＬ２０００；１!７５１１２７；２!

扬稻６号；３!Ｆ１；４～１９!Ｆ２单株。

Ｍ，ＤＮＡｍａｒｋｅｒＤＬ２０００；Ｌａｎｅ１，７５１１２７；Ｌａｎｅ２，Ｙａｎｇｄａｏ６；Ｌａｎｅ３，Ｆ１；Ｌａｎｅｓ４ｔｏ１９，ＰｌａｎｔｓｏｆＦ２ｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．

失率比扬稻６号均有明显降低。携带犘犻９ 基因的

Ｒ６５４７背景的株系（０８Ｃ８９３～０８Ｃ８９６）的稻瘟病抗

性比受体亲本有显著提高，其中叶瘟病级由８级降

至３级，穗瘟发病率由１００％降低至２３％～３８％，穗

瘟损失率由１００％下降到５．８％～１３．３％，穗瘟病级

由９级降至３级。

比较恩施和宜昌病圃的试验结果，各株系的发

病趋势较一致，在两个遗传背景的改良株系中，多数

材料 的 稻 瘟 病 抗 性 较 受 体 亲 本 有 明 显 提 高。

０８Ｃ４２０和０８Ｃ４２５在２个病区的鉴定结果出现差

异，可能是由于两个不同生态区的稻瘟病致病生理

小种构成不同所致。此外，Ｒ６５４７遗传背景的株系

对稻瘟病的抗性明显优于扬稻６号背景的株系，说

明犘犻９基因在不同遗传背景下抗性表现有差异。

用０８Ｃ８９３与４个三系不育系配组，４个杂交组

合在恩施病圃的叶瘟病级与父本０８Ｃ８９３相当，穗

瘟病级最低达０级，最高７级，损失率０％～２０％，

抗性水平显著高于对照扬两优６号（表２）。宜昌鉴

定结果表明，巨丰 Ａ／０８Ｃ８９３对稻瘟病的抗性与扬

两优６号相当，其他组合穗瘟损失率较对照扬两优

６号明显降低。此外不同组合之间的抗性差异明

显，其中不育系川谷１Ａ（携带有犘犻犱１和犘犻犱２）所配

组合抗性最好。同样说明犘犻９ 基因的抗性表现在

不同的遗传背景中存在差异。

３　讨论

分子标记辅助选择技术已广泛应用于水稻育种

实践中，开展分子标记辅助选择的一个前提就是分

子标记必须与目标基因紧密连锁或共分离。在犘犻９

基因的分子标记辅助选择中，目前普遍利用的分子

标记ｐＢ８是显性标记，育种过程中其分离世代的基

因型鉴定必须依赖下世代的检测结果进行推断，直

表１　亲本和改良株系在恩施和宜昌的稻瘟病鉴定结果（２００９年）

犜犪犫犾犲１．犉犻犲犾犱犻犱犲狀狋犻犳犻犮犪狋犻狅狀狅犳狉犻犮犲犫犾犪狊狋狉犲狊犻狊狋犪狀犮犲犳狅狉狆犪狉犲狀狋狊犪狀犱犻犿狆狉狅狏犲犱犾犻狀犲狊犻狀犈狀狊犺犻犪狀犱犢犻犮犺犪狀犵，犎狌犫犲犻犘狉狅狏犻狀犮犲（２００９）．

株系

Ｌｉｎｅ

恩施Ｅｎｓｈｉ

叶瘟病级

Ｌｅａｆｂｌａｓｔ

ｓｃｏｒｅ

穗瘟发病率

Ｉｎｃｉｄｅｎｃｅ

ｏｆｐａｎｉｃｌｅ

ｂｌａｓｔ／％

穗瘟损失率

Ｌｏｓｓｒａｔｉｏ

ｂｙｐａｎｉｃｌｅ

ｂｌａｓｔ／％

穗瘟病级

Ｐａｎｉｃｌｅ

ｂｌａｓｔ

ｓｃｏｒｅ

宜昌 Ｙｉｃｈａｎｇ

叶瘟病级

Ｌｅａｆｂｌａｓｔ

ｓｃｏｒｅ

穗瘟发病率

Ｉｎｃｉｄｅｎｃｅ

ｏｆｐａｎｉｃｌｅ

ｂｌａｓｔ／％

穗瘟损失率

Ｌｏｓｓｒａｔｉｏ

ｂｙｐａｎｉｃｌｅ

ｂｌａｓｔ／％

穗瘟病级

Ｐａｎｉｃｌｅ

ｂｌａｓｔ

ｓｃｏｒｅ

０８Ｃ２６４ ４ ３５ １５．０ ７ ４ ２９ ７．３ ５

０８Ｃ４２０ ４ １８ １０．０ ５ ３ ７１ ２３．４ ５

０８Ｃ４２５ ４ １５ ８．０ ５ ４ ６４ ２５．６ ５

０８Ｃ４５３ ４ ２３ １３．０ ５ ４ ２３ ８．１ ３

０８Ｃ８９３ ３ ０ ０．０ ０ ３ ２６ ６．５ ３

０８Ｃ８９４ ３ ４ ２．４ １ ３ ２３ ５．８ ３

０８Ｃ８９５ ４ ３ １．７ １ ３ ３８ １３．３ ３

０８Ｃ８９６ ３ １１ ５．０ ５ ３ ２５ ８．８ ３

Ｒ６５４７ ８ １００ １００．０ ９ ８ １００ １００．０ ９

扬稻６号Ｙａｎｇｄａｏ６ ５ １００ ９５．０ ９ ５ ６７ ３０．２ ７

７５１１２７ ３ ０ ０．０ ０．０ ３ １６ ２．４ ３
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表２　杂交组合的稻瘟病抗性鉴定（２００９年）

犜犪犫犾犲２．犉犻犲犾犱犻犱犲狀狋犻犳犻犮犪狋犻狅狀狅犳狉犻犮犲犫犾犪狊狋狉犲狊犻狊狋犪狀犮犲犳狅狉犺狔犫狉犻犱狊犻狀犈狀狊犺犻犪狀犱犢犻犮犺犪狀犵，犎狌犫犲犻犘狉狅狏犻狀犮犲．

组合

Ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ

恩施 Ｅｎｓｈｉ

叶瘟病级

Ｌｅａｆｂｌａｓｔ

ｓｃｏｒｅ

穗瘟发病率

Ｉｎｃｉｄｅｎｃｅ

ｏｆｐａｎｉｃｌｅ

ｂｌａｓｔ／％

穗瘟损失率

Ｌｏｓｓｒａｔｉｏ

ｂｙｐａｎｉｃｌｅ

ｂｌａｓｔ／％

穗瘟病级

Ｐａｎｉｃｌｅ

ｂｌａｓｔ

ｓｃｏｒｅ

宜昌 Ｙｉｃｈａｎｇ

叶瘟病级

Ｌｅａｆｂｌａｓｔ

ｓｃｏｒｅ

穗瘟发病率

Ｉｎｃｉｄｅｎｃｅ

ｏｆｐａｎｉｃｌｅ

ｂｌａｓｔ／％

穗瘟损失率

Ｌｏｓｓｒａｔｉｏ

ｂｙｐａｎｉｃｌｅ

ｂｌａｓｔ／％

穗瘟病级

Ｐａｎｉｃｌｅ

ｂｌａｓｔ

ｓｃｏｒｅ

１５８Ａ／０８Ｃ８９３ ４ ４０ ２０．０ ７ ３ ４４ １５．４ ５

荆楚香１Ａ／０８Ｃ８９３Ｊｉｎｇｃｈｕｘｉａｎｇ１Ａ／０８Ｃ８９３ ３ ５ ３．１ １ ４ ４６ １１．５ ５

巨丰Ａ／０８Ｃ８９３ＪｕｆｅｎｇＡ／０８Ｃ８９３ ３ １３ ５．８ ５ ４ ６６ ２９．７ ５

川谷１Ａ／０８Ｃ８９３Ｃｈｕａｎｇｕ１Ａ／０８Ｃ８９３ ４ ０ ０．０ ０ ２ １５ ３．８ ３

扬两优６号Ｙａｎｇｌｉａｎｇｙｏｕ６（ＣＫ） ６ １００ ９５．０ ９ ２ ６１ ２４．４ ５

接增加了田间种植和室内检测的工作量。此外，

ｐＢ８标记在犘犻９ 基因的供体７５１１２７和本研究所

涉及的粳稻中没有多态性。本研究开发的共显性标

记ＰＢ９１在犘犻９基因上游约２６ｋｂ处，与犘犻９基因

紧密连锁。综上所述，ＰＢ９１标记比ｐＢ８标记更适

用于犘犻９基因的分子标记辅助选择工作。

由于ｐＢ８的扩增产物可以在琼脂糖凝胶上分

离，操作过程相对快捷，因此，在实际育种工作中，可

以根据育种材料的实际情况选择性地使用ｐＢ８标

记或（和）ＰＢ９１标记。例如，在ＢＣ１Ｆ１或分离世代

的早期检测工作中只需利用ｐＢ８标记；而在分离群

体材料的基因型分析中，利用ＰＢ９１标记可以快速

确定个体的基因型是杂合还是纯合，可提高育种效

率。

抗病性鉴定是抗性育种的重要环节，本研究在

宜昌望家和恩施两河安排了田间自然诱发鉴定。这

２个病圃是国家区试和湖北省区试材料的稻瘟病鉴

定病圃，稻瘟病有效鉴定年份接近１００％。根据本

实验室近３年的抗性鉴定结果，７５１１２７在上述２

个病圃的抗性水平均在抗级以上。本研究结果显

示，携带抗病基因犘犻９的育种材料在不同的病区以

及在不同的遗传背景下，多数材料或组合表现出较

好的抗性，但抗性表现并不完全一致；同时，携带

犘犻９基因的杂交组合抗性表现与纯合株系相比有下

降的趋势。综上所述，在现阶段犘犻９基因可以作为

抗性资源加以利用，但单个犘犻９基因的长期利用还

是存在抗性丧失的风险。

在抗病育种的实际工作中，可以通过聚合不同

抗病基因提高品种的抗病性。我们对犘犻１、犘犻２ 基

因纯合的ＧＤ７在恩施和宜昌病圃进行了２年的自

然诱发鉴定，穗瘟病级均在中抗以上（未发表资料），

这与柳武革等［９］的研究结果基本一致。本研究中

涉及的杂交组合川谷１Ａ／０８Ｃ８９３聚合了３个抗病

基因（犘犻９、犘犻犱１和犘犻犱２），在上述２个病区的穗瘟

病级分别为０级和３级。由此说明多个抗病基因的

聚合可以显著提高水稻品种的抗病性。因此，在不

同的生态区开展抗性基因间的互作研究，有针对性

地聚合多个抗病基因，将是今后稻瘟病抗性分子标

记辅助育种的重点。

谢辞：承蒙宜昌市农业科学研究院田进山先生

和恩施州农业科学研究院段太品先生在稻瘟病鉴定

方面提供帮助，谨此致谢。
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图书评价

《水稻基因设计育种》一书读后

洪孟民
（中国科学院 上海生命科学研究院 植物生理生态研究所，上海２０００３２）

　　稻米是我国人民主要的食粮，水稻生产的重要性不言自明。自古以来，从事水稻生产的先民在不断改进耕作技术

的同时，还从大田中选择优势的种子，培育良种，使产量不断提高，以满足人口不断增加的需要。古代农书如《齐民要

术》等都记载了有关的内容。

新中国成立以来，我国水稻研究与生产取得了长足的进步，在矮化育种、杂交水稻及超级稻等方面的创新性工作

走在世界前列，使我国水稻生产提高到又一个新的水平。然而，面对着人口的不断增加、可耕地的减少和各种自然灾

害的增多，我国的水稻产量还需进一步的提高。

在此种形势下，中国水稻研究所在２００３年就如何进一步提高水稻产量问题组织了一次有众多中、外专家参加的

学术会议。经过深入细致地讨论，与会者提出“水稻基因设计育种将成为第三次水稻育种突破口”的新观点。会后，中

国水稻研究所钱前研究员考虑到在水稻育种方面尚缺少一本系统介绍水稻基因设计育种研究现状及有关技术的参考

书，于是他组织了多位长期从事水稻遗传育种、种质创新、分子遗传和基因组学等领域研究的专家，编写并出版了《水

稻基因设计育种》一书。

在该书的开宗第一章中，即明确指出：从１８６４年孟德尔提出遗传因子后的１００年间，基因学说为植物育种提供了

科学依据，也一直有效地指导着水稻育种实践，创造出许多优良的水稻新品种。但植物育种方法的演变都是从简单到

复杂，育种效率也是逐步地提高。水稻的纯系选育、矮化育种、杂种优势利用、诱变育种等技术方法的应用，成功地帮

助人们对物种的遗传与变异规律有了较深入的了解。ＤＮＡ双螺旋结构等多项重要发现，以及随之一系列生物技术的

应用，尤其是基因工程技术的不断创新，为开始从分子到整体（系统）不同层次进行设计和操作、在实验室对育种程序

的各种因素进行摸拟，以及水稻基因设计育种打下了基础。在第十二章的展望中，他认为水稻基因设计育种的核心是

建立以分子设计为目标的育种理论和技术体系，通过各种技术的集成与整合，对生物体进行基因筛选和优化，提出最

佳的亲本选配和后代选择策略，实现从传统的“经验育种”到定向、高效的“精确育种”的转化，以大幅度提高育种效率。

这几段文字的叙述，使读者对该书的内容根据与思路有了较清晰的了解。

阅读此书后，我觉得此书有如下几个特点：１）主题突出。主编者与各章编写人员紧紧围绕着“水稻基因设计育种”

这一主线，介绍、综述与展望了这一新的事物。２）资料丰富。依据上述主线，编写人员挖掘、收集与整理了大量中、外

科研人员在过去与近期有关水稻育种的基础研究成果与技术创新文献，并对这些资料进行了解读与讨论。３）目标明

确。主编者安排了８章的篇幅，由各章的编写人员分别从种质资源、遗传性、特点、形成机制、ＱＴＬ、分子定位、相关基

因克隆、功能分析、在育种中的应用与改良等方面，介绍了有关株
"

、分蘖、粒重、穗形等水稻重要农艺性状的分子育种

情况，以及抗病性、抗虫性、营养品质、抗逆性、杂交稻若干性状、优异水稻品质等的分子育种情况。这些章节构成了该

书的主要内容，也是主编者认为的水稻基因设计育种的攻坚目标。这无疑是很正确的。４）突出重点。除了上述的目

标外，主编者强调下一步的研制重点将是特异水稻种质发掘、基因功能的理解、等位关键或者连锁不平衡分析，以及基

因内分子标记数据库、水稻所有基因的染色体渐渗系的构建、目标表型和基因型计算机信息库的构建等。只有上述这

些紧密联系的育种基础研究取得重要进展，才能大大促进水稻基因设计育种任务的实现与完成。这是主编者对如何

能实现该任务的深层次思考，值得从事该项工作的研究者重视。

总之，这是一本由多位专家合作，以翔实的数据资料，客观的分析，详细探讨水稻育种的面貌与趋向，提出水稻育

种新概念、新方法与新途径的极有价值的参考书，值得一读。

０３ 中国水稻科学（犆犺犻狀犑犚犻犮犲犛犮犻）　第２５卷第１期（２０１１年１月）


