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份的田间病区诱发鉴定中，各级抗性植株分布差异不显著，鉴定结果表现一致。与普通野生稻相比，广西药用野生稻抗性基
因发生的频率显著较高、抗性稳定，是一种特殊抗性类型，从中获得具有重要利用价值的新抗性基因的可能性较大。研究还

表明，自交提纯能够明显提高这两种野生稻的平均抗性水平。在田间病区诱发条件下，广西普通野生稻抗性材料出现的频
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7�　　稻瘟病由 Ｍａｇｎａｐｏｒｔｈｅｇｒｉｓｅａ（Ｈｅｂｅｒｔ）Ｂａｒｒ．引起，是

世界各稻区水稻的重要病害 7�［１］ 7�。选育抗病品种是防治该病

害最为经济有效的方法。然而，由于稻瘟病菌生理小种易发

生变异，生产上抗性品种经３～５年种植便往往丧失抗性，因

此，抗稻瘟病品种的选育要持续进行，而抗性资源的发掘和

利用是培育抗稻瘟病水稻的重要基础。目前，育种上研究和

利用的稻瘟病抗源，大部分来自栽培稻 7�［２］ 7�。野生稻是栽培稻

的祖先，经过长期的多样性生态环境选择进化，富含水稻育

种可利用的重要基因。野生稻含有一定比例的稻瘟病抗性

资源 7�［３-４］ 7�，但野生稻中的抗性基因结构保守，与已知基因具有

很高的同源性 7�［５-６］ 7�，尚未发现新类型抗性基因资源。野生稻

由于受柱头外露等因素的影响，自然异交率高，其有利性状

通常处于杂合或不稳定状态 7�［７］ 7�。为了获得抗性纯合品系进

行遗传分析和育种利用，通常对野生稻进行花药培养 7�［８］ 7�。

7�广西具有丰富的野生稻种质资源，是我国重要的野生稻

自然分布区之一。遗传多样性是植物保护利用研究的核心

问题之一 7�［９］ 7�。广 西野 生稻 遗传 多样 性已 得 到广 泛研

究 7�［１０-１３］ 7�，但少见定量分析居群遗传多样性与野生稻有利性

状（如抗病性）相互关系的报道。

7�本研究利用广西普通野生稻和药用野生稻进行稻瘟病

抗性资源筛选，通过多代自交提纯的方法提高材料的抗性水

平，利用ＳＳＲ标记研究广西普通野生稻的８个地区居群集群

的遗传多样性，再进行遗传多样性与地区居群对稻瘟病抗性

的相关性分析，以期发掘抗性基因资源，用于抗性品种
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7�的选育。

7�１　材料与方法

7�１．１　野生稻材料

7�供试材料为来自广西南宁国家野生稻保存圃的１５００份

普通野生稻和１１３份药用野生稻材料。田间病区诱发鉴定

材料于２００５年和２００６年春季种植，将鉴定后表现较好的材

料的种茎幼蘖移栽，进行苗期接种复筛，表现抗病的材料套

袋自交，收集自交种。自交种于２００７年春季开始种植，采用

苗期接种鉴定，病级低于５的植株遮光抽穗后，套袋自交收

种，秋季播种鉴定，按上述方法收种，来年再进行播种鉴定。

相关分析材料于２００８年春季播种，利用田间病区诱发方法

进行鉴定。

7�１．２　大田病区诱发鉴定

7�适时种植，每编号插２丛，丛距０．５ｍ×０．５ｍ，田块四

7�周及走道隔行插诱病兼感病对照品种丽江新团黑谷，抗病对

照品种为特特普。

7�１．３　苗期接种复选

7�田间自然诱病鉴定表现较抗病的普通野生稻和药用野

生稻，以种茎幼蘖移植，定根后施尿素１２０ｋｇ／ｈｍ 7�２ 7�，施肥后３

7�ｄ接种鉴定。药用野生稻采用Ｆ１、Ｇ１病菌小种，普通野生稻

7�采用Ａ１、Ａ１７、Ｂ１、Ｂ７、Ｂ１３、Ｂ１５、Ｃ１５，人工高压喷雾混合接

种，孢子浓度为１×１０ 7�５ 7�个／ｍＬ，接种苗于２６℃黑暗中保湿２４

ｈ，后移至２６～２８℃的保湿棚内继续保湿，６ｄ后调查记载发

病情况。

7�１．４　鉴定标准

7�采用ＩＲＲＩ的叶瘟评价标准 7�［１４］ 7�，０级为免疫，１级为高

抗，３级为抗，５级为中抗，７级为中感，９级为感病。

7�１．５　地区居群遗传多样性分析

7�按照梁燕理等 7�［１２］ 7�方法进行。从水稻ＳＳＲ引物中挑选均

匀分布在水稻基因组１２条染色体上的且能扩增出多态性条

带的２４对引物，对广西８个居群野生稻进行检测，并根据带

型计算出居群遗传多样性指数。由于各地区现存的野生稻

大群体已经很少，小群体缺乏遗传代表性，因而我们把每一

地区的所有野生稻居群合起来当作一个单位———地区居群

（ｒｅｇｉｏｎａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ）进行遗传多样性分析并判断与抗病性

的关系。

7�１．６　卡方检测及相关性分析

7�参考《试验统计方法》 7�［１５］ 7�，利用Ｅｘｃｅｌ软件进行统计分

析。

7�２　结果与分析

7�２．１　普通野生稻对稻瘟病的抗性反应

7�在２００５－２００６年所有的田间病区诱发和苗期接种复筛

鉴定中，对照品种特特普表现为抗病，丽江新团黑谷感病。

２００５年田间病区诱发鉴定结果表明，１５００份普通野生稻材

料中，１级高抗的有３份（０．２％），３ 级抗病的有１０份

（０．７％），５级中抗的有１２２份（８．１％），７级中感的有９３０份

（６２．０％），９级感病的有４３５份（２９．０％）（表１）。２００６年田

7�间病区诱发鉴定，１５００份普通野生稻中，１、３、５、７、９级材料

分别有２份（０．１％）、６份（０．４％）、１０５份（７．０％）、７６１份

（５０．７％）、６２６份（４１．７％）（表１），１、３、５、７级植株比例比

２００５年分别下降０．１、０．３、１．１和１１．３个百分点，而９级植

株比例上升１２．７个百分点，但卡方检测表明，两年间各病级

植株分布变化差异不显著［χ 7�２ 7�＝７．９４，χ 7�２
7�（０．０５，４） 7�＝９．４９］，说明

普通野生稻在田间病区诱发鉴定中，群体抗性表现较为稳

定。经田间病区诱发鉴定，种茎分蘖移栽后，进行苗期接种

复筛，两年均未发现病级≤３的材料；２００５年４２５份材料中，

有２５份（５．９％）５级中抗材料，６３份（１４．８％）７级中感材料，

３３７份（７９．３％）９级感病材料；２００６年１８８份材料中，５、７、９

级植株分别为２１份（１１．２％）、５５份（２９．３％）和１１２份（５９．

６％）（表１）。

7�２．２　药用野生稻对稻瘟病的抗性反应

7�在两年的田间病区诱发鉴定中，没有发现病级≤１或≥９

的药用野生稻材料（表１）。２００５年，１１３份药用野生稻材料

中，３ 级 抗 病 的 有 ３ 份（２．７％），５ 级 中 抗 的 ８５ 份

（７５．２％），７级感病的２５份（２２．１％）；２００６年鉴定，３、５、７级材

7�表１　广西普通野生稻和药用野生稻对稻瘟病的抗性鉴定
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7�ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ．

7�野生稻类型与鉴定方法
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7�ｅｖａｌｕａｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄ

7�年份

7�Ｙｅａｒ

7�鉴定总份数

7�Ｔｅｓｔｎｕｍｂｅｒ

7�ｏｆａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

7�各抗性级别的材料份数和比例

7�Ｎｏ．ｏｆａｃｃｅｓｓｉｏｎｓａｎｄｐｅｒｃｅｎｔａｇｅａｔａｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｌｅｖｅｌ
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7�　苗期接种复筛 7�２００５ ��7�４２５ �m7�０（０ ��．０） 7�０（０  0．０） 7�２５（５ !�．９） 7�６３（１４ #�．８） 7�３３７（７９ %'．３）

7�　Ｓｅｅｄｌｉｎｇａｒｔｉｆｉｃｉａｌｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎｅｖａｌｕａｔｉｏｎ 7�２００６ ��7�１８８ �m7�０（０ ��．０） 7�０（０  0．０） 7�２１（１１ !�．２） 7�５５（２９ #�．３） 7�１１２（５９ %'．６）

7�药用野生稻 7�Ｏ．ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ

7�　田间病区诱发 7�２００５ ��7�１１３ �m7�０（０ ��．０） 7�３（２  0．７） 7�８５（７５ !�．２） 7�２５（２２ #�．１） 7�０（０ %'．０）
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7�　苗期接种复筛 7�２００５ ��7�６０ �m7�０（０ ��．０） 7�０（０  0．０） 7�３５（５８ !�．３） 7�１５（２５ #�．０） 7�１０（１６ %'．７）
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7�　　括号中数据表示该抗性级别的材料占总数的百分比。下表同。
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7�料分别为１份（０．９％）、８４份（７４．３％）和２８份（２４．８％）（表

１）。卡方检验表明两年间各病级植株分布变化差异不显著

［χ 7�２ 7�＝１．５１，χ 7�２
7�（０．０５，４） 7�＝９．４９］，说明药用野生稻在田间病区诱

发鉴定中，群体抗性表现较为稳定。在苗期接种复筛，两年

均未发现病级≤３的材料；２００５年鉴定的６０份材料中，５级

中抗的有３５份（５８．３％），７级感病的有１５份（２５．０％），９级

感病的有１０份（１６．７％）；２００６年鉴定的５０份材料中，抗性

级别为５、７、９级植株分别为３０份（６０．０％）、１６份（３２．０％）

和４份（８．０％）（表１）。

7�２．３　普通野生稻与药用野生稻抗性反应的比较

7�比较两种野生稻可以发现，无论是田间病区诱发还是苗

期接种鉴定，两年中普通野生稻１～５级抗性材料的比例均

在１２％以下，田间病区诱发鉴定分别为７．５％和９．０％，苗期

接种鉴定分别为５．９％和１１．２％（表１）；而药用野生稻两种

鉴定方式所获得的抗性材料比例可高达５８．０％～７８．０％，田

间病区诱发鉴定分别为７５．２％和７７．９％，苗期接种鉴定分

别为５８．３％和６０．０％（表１）。药用野生稻抗性材料比例明

显高于普通野生稻，药用野生稻较普遍地具有稻瘟病抗性，

而普通野生稻抗性材料比例较低，普遍不具有抗性，只有进

行严格的抗性鉴定筛选才可以获得优良的抗性资源。

7�２．４　自交纯化提高稻瘟病抗性

7�自交提纯前，两种野生稻，在苗期接种复筛鉴定中，没有

病级≤３的抗病材料（表１）。普通野生稻自交提纯后，在自

交第１、２、３代中３级抗病植株的比例随自交世代的增加而

增大；５级中抗植株的比例随世代增大而变小；７级感病植株

比例到自交第３代减少明显；自交３代后，没有９级感病植

株（表２）。药用野生稻在自交第１、２、３代中３级抗病植株的

比例也随自交世代的增加而增大；５级中抗植株的比例到自

交３代也明显变小；７级感病植株的比例随世代增大而变小

（表２）。药用野生稻自交至第２代才出现３级抗病植株，３

个自交世代中，均没有９级感病植株（表２）。经３代自交纯

化后，在普通野生稻中有３８份抗病材料，６份中抗材料；在药

用野生稻中，有１８份抗病材料，１５份中抗材料。

7�２．５　普通野生稻居群稻瘟病抗性与遗传多样性相关分析

7�经田间病区诱发鉴定，来自广西８个不同县市的普通野

生稻居群，按照抗性材料出现的频率由大到小，依次为：临桂

（２３．３％）＞邕宁（２３．２％）＞容县（１８．７％）＞贵港（１８．５％）

＞博白（１６．２％）＞平南（１４．１％）＞来宾（９．１％）＞扶绥

（６．１％）（表３）。按照抗性材料的平均病级由小到大依次为：

临桂（３．４０）＜邕宁（３．４１）＜容县（３．４３）＜来宾（３．５０）＜博

白（３．６０）＜扶绥（３．７４）＜贵港（３．７６）＜平南（３．８１）。居群

遗传多样性指数从大到小依次为邕宁（０．５７３）＞临桂（０．

５６６）＞扶绥（０．５５２）＞容县（０．５４９）＞贵港（０．５３７）＞平南

（０．４４５）＞来宾（０．４１８）＞博白（０．３６６）（表３）。相关分析表

明，在田间病区诱发条件下，广西普通野生稻抗性材料出现

的频率与居群遗传多样性指数（Ｈｅ）相关系数为ｒ＝０．４，而

抗性材料平均病级与 Ｈｅ相关关系为ｒ＝－０．２７，两者均未

达到显著水平（表３）。

7�３　讨论

7�野生稻富含水稻育种所需的多种重要有利基因，它们对

稻瘟病的抗性也得到育种工作者的关注。黄瑞荣等 7�［３］ 7�认为

7�表２　抗性材料遗传纯合及对稻瘟病的抗性反应（苗期接种复筛）
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7�东乡野生稻群体对稻瘟病和纹枯病的抗性较差，而仍存在中

抗类型的个体。梁斌等 7�［１６］ 7�研究发现云南普通野生稻高感稻

瘟病，药用野生稻感病，而疣粒野生稻为中抗。而耿显胜等

发现景洪直立型紫秆普通野生稻高抗稻瘟病 7�［１７］ 7�。关于广东

野生稻对稻瘟病抗性的报道还很少见。与此相比，广西野生

稻含有较为丰富的稻瘟病抗性资源，有高抗稻瘟病的普通野

生稻和药用野生稻 7�［４］ 7�。本研究对１５００份普通野生稻和１１３

份药用野生稻进行了稻瘟病抗性鉴定，获得多份抗或中抗材

料，没有高抗材料，这与以往结果有所不同。这可能是由材

料、菌种、鉴定方法之间的差异造成的。研究表明野生稻中

的稻瘟病抗性基因结构保守，与已知基因具有很高一致

性 7�［５-６］ 7�，尚未发现新类型抗性基因资源。因此，为了丰富稻瘟

病抗性资源，应该加强对野生稻，特别是广西野生稻的发掘

和利用研究。

7�与普通野生稻相比，药用野生稻抗性材料出现的频率显

著较高、抗性稳定，表明药用野生稻是一种特殊抗性类型。

由于它与普通野生稻和栽培稻不同染色体组，因此，从药用

野生稻中获得新抗性基因的可能性很大，药用野生稻是重要

的新抗性基因源。目前还没有关于从药用野生稻中鉴定出

稻瘟病抗性基因的报道，但在目前已知的稻瘟病抗性基因同

源性大 7�［５-６］ 7�的情况下，加强药用野生稻稻瘟病抗性基因的鉴

定对于获得新类型的抗性基因，更有效地通过基因的应用防

治稻瘟病具有重要的意义。

7�野生稻由于异交率高，基因杂合性大，为更准确评价野

生稻的抗性，需要培育抗性纯合系进行遗传分析和育种利

用，通常采用花药培养的方法。但花药培养诱导率低 7�［１８］ 7�，操

7�作烦琐，成本较高，所以花药培养不适合用于大批材料的抗

源筛选分析。本研究发现通过多代自交，能够促进鉴定群体

基因纯合，提高材料抗性水平，最终鉴定评价出较好的抗性

材料。未经自交提纯的普通野生稻和药用野生稻，在苗期接

种复筛鉴定中均没有抗性级别小于３的抗病或高抗材料。

普通野生稻自交１代，就获得１２．２％的３级抗病植株，自交

第２、３代３级抗病植株比例分别为３７．８％和８０．９％，比例

随自交世代的增加而增大（表２）；药用野生稻，自交至第２代

才出现３级抗病植株，自交第２、３代３级抗病植株比例分别

为６．４％和５１．４％，自交第３代比第２代增加４５％（表２），说

7�明自交提纯能够明显提高材料的抗性水平。截至２００７年１２

月，经国际注册或期刊报道的已定位主效抗稻瘟病基因达６７

个，其中６６个为显性基因，只有１个为隐性基因（可访问国

家水稻数据中心的基因数据库ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｒｉｃｅｄａｔａ．ｃｎ／

ｇｅｎｅ．ｈｔｍ浏览最新整理结果 7�［１９］ 7�）。这两种野生稻居群内所

含稻瘟病抗性基因可能显性不够完全或有基因剂量效应，或

有不止一个基因决定抗性，此外，基因间可能存在互作 7�［２０］ 7�。

因此，普通野生稻经过多代鉴定自交，由于基因剂量效应或

基因间互作，抗性水平经过多代累加而得到提高。为何药用

野生稻自交２代后，抗性才得到明显提高（出现３级抗性材

料）？这可能与药用野生稻抗性由更多的基因控制有关。因

为与普通野生稻相比，在两年的田间诱发和３个自交世代苗

期接种鉴定中，药用野生稻没有表现出极端感病或抗病，而

是耐病（表１和表２）。

7�遗传多样性是野生稻保护利用研究的核心问题之一。

广西野生稻作为全国野生稻重要组成部分，其遗传多样性得

到广泛研究。一般认为种质资源遗传多样性越高，其蕴含的

有利基因越丰富，但少有定量分析种质资源某一有利性状与

遗传多样性之间关系的报道。本研究发现，广西普通野生稻

抗性材料出现的频率和抗性材料平均病级与居群遗传多样

性指数（Ｈｅ）的相关关系都不显著，表明抗性材料的频率与特

定居群有关（表３），而与居群遗传多样性无关。

7�本研究已经获得了一批抗稻瘟病野生稻材料，为进一步

筛选出抗源打下了基础。我们将加强抗源材料的遗传纯合、

对病源抗谱的测定和利用分子生物学手段进行基因同源性

分析，从而确定有利用价值的新抗源。
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