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摘 要：为提高水稻两系不育系 C815S的稻瘟病抗性，以含广谱抗稻瘟病基因 Pigm的谷梅 4号为供体，C815S

为受体，通过杂交、回交并结合分子标记辅助选择，将 Pigm基因导入 C815S中，经抗性鉴定和综合农艺性状评

价，获得了 3个携带纯合抗性基因的改良不育株系(7CS01、7CS02、7CS03)。抗性鉴定结果显示：7CS01病级为

1级，表现为抗；7CS02和 7CS03病级为 3级，表现为中抗；改良不育株系稻瘟病抗性综合指数平均较 C815S提

高 58.05%；改良不育系穗数平均比 C815S提高 26.45%。 
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Abstract: To improve the blast resistance of C815S, a widely applicable two–line photo–thermal–sensitive male sterile in 
China, Gumei 4 contained rice blast risistance gene Pigm was used as gene donor to introduce Pigm into the genetic 
background of C815S by cross and then back cross breeding combined with molecular marker–assisted selection (MAS). 
Three improved sterile lines with Pigm homozygous genotype were developed through blast resistance identification and 
evaluation of comprehensive agronomic characters. 7CS01 showed 1st grade for blast, meant resistance; 7CS02 and 
7CS03 showed 3rd grade for blast, meant middle resistance. Blast resistance comprehensive index of the improved sterile 
lines was raised by 58.05% and average spike number raised by 26.45%, compared to C815S. 
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水稻稻瘟病抗性属于质量–数量性状[1–3]，易受

外界环境条件的影响，利用常规育种手段进行表型

选择难度较大，效率低[4]，采用分子标记辅助选择

技术则对水稻稻瘟病抗性进行改良具有显著效果。

已有超过 40个抗稻瘟病基因被定位，25个稻瘟病
基因被克隆[5]，其中，Pigm 基因是具有广谱抗性
的稻瘟病基因，被精细定位于第 6染色体的 Pi2/9
位点[6]。王飞等[7]利用分子标记辅选择将 Pigm 基
因导入高产易感稻瘟病品系‘武运粳 29196’中，获

得了 82个含有 Pigm基因的纯合株系。向小娇等[8]

研究表明，Pigm 基因在提高水稻稻瘟病抗性的同
时，对水稻主要农艺性状的影响较小。曹志等[9]

以含 Pigm、Pi9、Pi51、Pi47、Pi48、Pi2–1 等 6
个广谱抗稻瘟病基因的品种为供体亲本，通过分子

标记辅助选择，将这些抗病目的基因导入 C815S
中，结果含 Pigm基因的株系的稻瘟病抗性最强。 
因亲本自身的稻瘟病抗性普遍表现较差，目前

生产上大面积推广应用的杂交稻大多数抗性不甚
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理想[10–11]。湖南农业大学水稻科学研究所选育的两

系不育系 C815S具有不育起点温度低、株型理想、
配合力强和异交结实好的特点[12]，生产应用面积

大，但近年来稻瘟病生理小种不断变异，导致 C815S
对稻瘟病的抗性逐步衰退。笔者拟通过杂交、回交

和分子标记辅助选择育种技术，将广谱抗稻瘟病基

因 Pigm导入 C815S中，旨在获得具有持久稻瘟病
抗性的改良水稻两系不育系，为选育安全高效的两

系杂交稻提供优良亲本材料。 

1 材料与方法 

1.1 材料 

供体亲本谷梅 4号，受体亲本 C815S，感病对
照 CO39，均由湖南农业大学水稻研究所提供。 

1.2 方法 

1.2.1 不育系改良进程 

2014年 12月至 2015年 4月，在海南三亚，利
用 C815S 与谷梅 4 号(含 Pigm 基因)杂交，获得杂
种 F1；2015年 5—10 月，在湖南长沙，将 F1代与

轮回亲本 C815S回交，获得 BC1F1；2015年 11月
至 2016 年 4 月，在海南三亚，选择含抗性目的基
因的优良单株回交获得 BC2F1；2016年 5—11月在
长沙，继续选择含抗性杂合基因、田间性状表现接

近 C815S的单株回交，获得 BC3F1；2016年 12月
至 2017年 4月在海南三亚，自交获得 BC3F2，筛选

含抗性纯合基因、田间农艺性状优良的目标单株。

其间，每一回交世代均利用与目标基因紧密连锁的

分子标记(RM7311)筛选基因杂合的单株，BC3F2世

代利用分子标记技术筛选携带纯合目的基因的单

株，在利用分子技术选择的同时，筛选植株农艺性

状接近 C815S的优良株系，最后对 BC3F 2进行稻瘟

病抗性鉴定。 

1.2.2 引物筛选和分子检测 

筛选到与稻瘟病抗性基因 Pigm 紧密连锁的多
态性分子标记 RM7311，正向引物序列为 5'–AGTG 
GTCGTTGAACTCGGAG–3′，反向引物序列为 5'–T 
CGTGGCGCCTTTAATCTC–3′。 
采用 CTAB 法提取水稻叶片 DNA。PCR 反应

体系为 10 μL，含 1 μL DNA模板、0.2 μmol/L正、
反向引物各 0.2 μL、5 μL 2 EasyTaq SuperMix以及

3.6 μL ddH2O。引物 RM7311的 PCR 反应程序为：
95 ℃预变性 5 min后，进行 35个循环扩增，循环
条件为 94 ℃变性 30 s，58 ℃复性 30 s，72 ℃延伸
1 min，最后在 72 ℃中延伸 5 min，于 4 ℃保存。PCR
扩增产物在 2%的琼脂糖凝胶上电泳分离，EB染色
并记录结果。 

1.2.3 改良不育系的稻瘟病抗性鉴定 

不育系改良材料的稻瘟病抗性鉴定在湖南省

浏阳市大围山抗性鉴定圃进行。每份材料插 6行，
每行 8株，单本插，株行距 20 cm×25 cm，四周栽
插感病对照 CO39，防虫不防病，增施氮肥。按照
国家水稻区域试验稻瘟病抗性鉴定操作规程 
( http:/ /pg.natesc.gov.cn)，主要调查水稻叶瘟病级、
穗瘟发病率、穗瘟损失率和穗瘟病级。抗性指数=
苗叶瘟平均级数×25%＋穗瘟发病率病级×25%＋穗
瘟损失指数病级×50%。抗性综合指数＜0.1，0级，
高抗；抗性综合指数 0.1~2.0，1级，抗；抗性综合
指数 2.1~4.0，3级，中抗；抗性综合指数 4.1~6.0，
5级，中感；抗性综合指数 6.1~7.5，7级，感；抗
性综合指数 7.5~9.0，9级，高感。 

1.3 数据处理 

采用 DPS软件处理数据。 

2 结果与分析 

2.1 分离世代株系检测 

引物多态性筛选结果表明，RM7311 在供体亲
本谷梅 4号中扩增出的产物较小，受体亲本 C815S
中扩增出的产物较大，如图 1所示，供体和受体 PCR
扩增产物电泳带型间差异明显，表明 RM7311在谷
梅 4号和 C815S间具有较好的多态性。利用这个与
Pigm 基因紧密连锁的 SSR 引物能够筛选到抗性目
的基因单株。 

 
1 谷梅 4号；2 C815S。 

图 1 稻瘟病抗性基因 Pimg 引物筛选结果 
Fig.1 Primer screening result for rice blast resistance gene Pigm  
利用筛选到的多态性分子标记 RM7311对不同

1                    2 
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回交世代群体进行基因型选择，在 BC1F1、BC2F1

和 BC3F1回交世代中，基因型表现为杂合带型和受

体亲本纯合带型的分离比例基本符合 1∶1的比例。
不育系改良过程中保留含 Pigm 抗性基因、农艺性
状接近 C815S 的单株继续回交，同时保证足够规
模的回交选择群体，以确保目的基因的存在并能够

筛选到综合性状优良的不育系单株。 

在 BC3F1回交世代群体中，选择了 3个农艺性
状与受体亲本 C815S 基本一致且含抗性目的基因
的优良单株，获得 BC3F2世代不育系种子，加代自

交继续种植，并利用分子标记 RM7311进行检测，
部分植株的基因型结果如图 2。结合农艺性状考察，
筛选出 7CS01、7CS02和 7CS03这 3个携带纯合抗
病基因的优良不育系单株。 

 
M DNA marker；P1 供体亲本谷梅 4号；P2 受体亲本 C815S；泳道 1～22 BC3 F2代单株。 

图 2 BC3 F2代株系稻瘟病抗性 Pigm 的 PCR 分子检测结果 
Fig.2 PCR analysis of SSR marker for rice blast resistance gene Pigm 

 

2.2 改良不育系的稻瘟病抗性 

2017年夏季，将携带 Pigm基因的 BC3 F2代株

系种植于湖南省浏阳大围山稻瘟病病圃进行田间

抗性鉴定。结果(表 1)表明：C815S的叶瘟为 4级，
谷梅 4 号的叶瘟为 2 级，3 个改良株系中，2 个表
现为 3级，1个 4级；改良株系的穗瘟病发病率为
10%～20%，抗性级别 3～5级，表现中抗至中感，  

表 1 BC3 F2株系的稻瘟病鉴定结果 
Table 1 Rice blast resistance identification for improved line 

BC3F2 at Daweishan, Hunan 

株系 叶瘟病级 
穗瘟病 
发病率/%

穗瘟病 
损失率/%  

抗性综合

指数 

7CS01 4 12.0(5)  4.2(1) 2.8(MR)

7CS02 3 10.0(3)  4.0(1) 2.0(R) 

7CS03 3 20.0(5)  4.8(1) 2.5(MR)

C815S 4 52.0(9) 20.1(5) 5.8(MS)

谷梅 4号 2 10.0(3)  3.2(1) 1.8(R) 
 

而 C815S的穗瘟病发病率为 52%，表现高感，3个
改良株系的穗瘟病发病率平均较 C815S 降低了
73.1%；改良株系的穗瘟损失率均为 1 级，综合抗
性指数 2.0～2.8，C815S 的穗瘟损失率为 20.1%，
综合抗性指数 5.8，3个改良株系的穗瘟损失率平均
较 C815S降低了 78.4%。所改良的 3个株系的综合
抗性指数略低于谷梅 4号，但相比 C815S显著提高
(平均提高了 58.0%)。 

2.3 改良不育系的主要农艺性状 

2017 年 9 月，随机选取 C815S 及 3 个改良不
育系各 15株，考察株高、穗数、剑叶长、剑叶宽、
剑叶角度、穗长、每穗粒数、柱头外露率等性状，

列于表 2。结果表明，改良不育系基本保留了亲本
C815S的优良农艺性状，且个别株系的农艺性状优
于 C815S。所改良不育系的穗数较 C815S平均提高
了 26.45%，达到显著水平；7CS02 的穗长提高了

M  P1  P2  1  2   3   4   5   6   7   8  9  10  11  12  13  14  15  16  17  18  19  20  21  22

200 bp 

200 bp 

M  P1  P2  1  2   3   4   5   6   7   8  9  10  11  12  13  14  15  16  17  18  19  20  21  22
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15.56%，也达到显著水平。 

表 2 改良不育系与亲本的农艺性状 
Table 2 Comparison of agronomical traits of improved sterile lines with the parent 

材料 株高/cm 单株穗数 剑叶长/ cm 剑叶宽/cm 剑叶角度/(°) 穗长/cm 每穗总颖花数 柱头外露率/%

7CS01 87.6 14.7b 44.2 1.7 12.6  22.4ab 199.5 77.9 

7CS02 83.5 16.7a 43.6 1.8 13.5 24.5a 188.7 75.9 

7CS03 84.7 14.5b 47.4 1.7 13.6 21.6b 200.9 78.6 

C815S 85.5 12.1c 43.1 1.8 13.4 21.2b  181.7 75.3 

同列不同小写字母示在 0.05水平差异显著。  

3 讨论 

传统育种主要通过杂交和回交方法改良水稻稻

瘟病抗性，然后将分离群体种植于稻瘟病病圃区域，

在发病后进行单株选择，再根据亲本类型及发病情

况推测其抗性基因型[13]，选择的目的性不强且受环

境条件影响大。利用分子辅助标记可以在每一改良

世代都进行抗性基因筛选，在筛选含有抗性目的基

因的基础上再进行表型选择，因此，较容易筛选到

含有抗性基因且综合性状优良的目的单株，育种年

限大大缩短，目的性更强，效果也更佳。 
笔者采用分子标记辅助选择的方法，在 BC3F2

世代便筛选到综合性状优良且含目的基因的单株，

为后续育种提供了中间材料，但研究中也发现，含

同一抗性基因的不同改良株系材料间的田间抗性表

现略有差异，如株系 7CS02含有 Pigm基因，表现为
抗稻瘟病，而 7CS01和 7CS03同样含有 Pigm基因，
却表现为中抗稻瘟病，究其原因，虽然 3 个改良不
育系株系属于同一世代，但可能由于遗传背景上的

差异，导致其抗性水平不同，也有可能是因为田间

病菌分布不均匀影响了鉴定结果的准确性。此外，

部分单株虽然室内分子检测中含有抗病目的基因，

田间抗性鉴定也表现为高抗稻瘟病，但本身农艺性

状却不太理想，并不能直接作为育种材料利用，因

此，在采用分子标记辅助选择技术改良作物抗性时，

有必要在改良的不同世代，种植较大规模群体，以

达到筛选综合农艺性状与优良轮回亲本相似且拟改

良的抗性性状效果好的目的。 
 

本研究部分试验在杂交水稻国家重点实验室

完成，得到该实验室研究人员的帮助，谨致谢意。 
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