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7�摘　要：对粳稻品种春江０６和籼稻品种 ＴＮ１以及由它们构建的加倍单倍体（ＤＨ）群体，采用芽期接菌方法接种恶苗

病菌，进行抗恶苗病微效 ＱＴＬ的定位分析。共检测到２个 ＱＴＬ：ｑＢ１和ｑＢ１０，分别位于第１和第１０染色体上，２个 ＱＴＬ

的抗性基因都来自春江０６，贡献率相近。
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7�　　恶苗病是常见的水稻病害，对水稻生产威胁很大。一般

可造成水稻减产１０％～２０％，发病严重的可减产５０％以上。

近年来，随着粳稻面积的不断扩大和旱育秧技术的推广，恶

苗病的发生日趋严重。因此，如何有效控制恶苗病的发生，

日益受到育种家和农民的关注。

7�目前国内外有关恶苗病防治的研究多偏重筛选防治药

剂方面，但如果长期使用单一药剂或采取低浓度长时间浸种

消毒，容易形成耐性菌，产生抗药性 7�［１］ 7�；而且化学药剂的使用

会带来环境污染问题。生物防治方面的研究发现，木霉菌对

Ｆｕｓａｒｉｕｍｍｏｎｉｌｉｆｏｒｍｅ有拮抗效果 7�［２-３］ 7�，但具体的拮抗机理、

防治浓度等还有待进一步探索。

7�遗传育种学家致力于发掘和利用抗恶苗病的种质资源。

黎定军 7�［４］ 7�鉴定了４１１个水稻品种对恶苗病的抗性，发现仅有

１个高抗品种，１２个抗病品种，其余都为感病品种。郑镐燮

等 7�［５］ 7�对２０４份水稻材料进行了研究，结果表明无一高抗材

料，但材料间抗性差异明显。其他学者也鉴定了部分水稻恶

苗病抗源材料，发现对恶苗病表现高抗的材料很少 7�［６-９］ 7�。

7�迄今为止，国内外只对恶苗病菌的分类和赤霉酸的生物

合成进行过分子生物学的研究，有关水稻对恶苗病的抗性遗

传研究和分子定位未见报道。郑镐燮等 7�［５］ 7�通过对水稻恶苗

病的抗性鉴定发现了部分抗到中抗恶苗病的材料，并对其中

的部分Ｆ 7�２ 7�进行了抗感分离比观察，发现抗／感组合的Ｆ 7�２ 7�以抗

病株数较多，但未对Ｆ 7�１ 7�的抗病性进行观察，并且未对Ｆ 7�２ 7�的抗

感结果进行系统的总结，因此不能明确恶苗病抗性的遗传规

律。

7�我们对粳稻品种春江０６和籼稻品种 ＴＮ１用恶苗病菌

接种，发现幼苗都有一定的徒长，与对照相比，苗高增长显

著，且在接种６ｄ后春江０６和ＴＮ１的徒长长度差异较大。

因此，我们试着利用这两个亲本及在此基础上构建的ＤＨ群

体，室内接种恶苗病菌，调查它们的徒长长度，通过 ＱＴＬ分

析，研究恶苗病抗性微效基因的作用和分子遗传基础，以探

讨其育种应用价值。

7�１　材料与方法

7�１．１　水稻材料

7�采用粳稻品种春江０６和籼稻品种ＴＮ１及其构建的加

倍单倍体（ＤＨ）群体１２０个株系进行研究。

7�１．２　恶苗病菌接种与鉴定

7�１．２．１　恶苗病菌的采集和分离

7�２００４年７月在中国水稻研究所富阳试验基地采集田间

自然发生恶苗病的病苗。将发病苗带回实验室，从病苗基部

节间分离获得恶苗病菌，以ＰＤＡ培养基培养和低温保存。

7�在人工接种恶苗病菌前５ｄ，恶苗病菌用ＰＤＡ培养基培

养，用蒸馏水洗下恶苗病菌孢子，经无菌纱布过滤后，利用分

光光度计，在５６０ｎｍ波长下，稀释配成透光率 Ｔ＝４０的溶

液，即恶苗病菌孢子浓度约为８０００个／μＬ。

7�１．２．２　催芽和接种

7�试验于２００５年６～１０月进行。先将水稻种子放在玻

璃瓶中，用一定浓度的浸种灵（１０％二硫氰基甲烷乳油）３０℃

下浸种４８ｈ；洗去浸种灵，３２℃下催芽约２４ｈ，芽长达到约１
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