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隆两优与晶两优系列杂交稻的稻瘟病抗性基因分析 
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摘  要: 隆科 638S与晶 4155S 是袁隆平农业高科技股份有限公司于 2014年培育出的抗病优质高配合力中籼型两用

核不育系。本研究对 2015—2019年通过国家审定的隆两优和晶两优系列杂交稻品种区试稻瘟病抗性评价数据进行分

析, 并利用基于 KASP技术开发的针对 16个稻瘟病抗性基因的标记组合, 对隆两优和晶两优系列杂交稻品种进行基

因型检测, 以期为隆两优和晶两优系列杂交稻品种的布局和进一步改良提供理论依据。结果表明, 隆两优和晶两优系

列杂交稻品种, 中抗至高抗稻瘟病的比例达 43.92%, 综合抗性指数和穗瘟最高损失率均值分别为 3.3 和 4.7; 品种携

带 3~7个抗性基因, 平均携带 5.1个抗性基因; Pia、Pita、Pi2、Pi5和 Piz基因在品种中的检出频率较高, 达到 50%

以上, 其中 Pia的检出频率达到 100%, 而 Pi9、Pi35、Pi36和 Pb1基因未被检出; 随着抗性基因数量的增加, 品种的

综合抗性指数与穗瘟最高损失率均值都呈现整体下降趋势。据此提出, 将 Pi9基因导入至隆科 638S与晶 4155S中, 可

进一步提升其组合的稻瘟病抗性。 
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Abstract: Longke 638S and Jing 4155S, developed by Yuan Longping High-Tech Agriculture Co., Ltd. in 2014, were two 
thermo-sensitive genic male sterile (TGMS) lines with disease resistance, high grain quality and combining ability for producing 
mid-season indica hybrid rice. In this study, we analyzed the blast resistance evaluation data from the regional trials of the 
Longliangyou and Jingliangyou hybrid rice varieties approved by the state from 2015 to 2019. Meanwhile, to provide theoretical 
basis for distribution and further improvement of these hybrid rice varieties, a genotyping panel containing 16 rice blast resistance 
(R) genes based on KASP (Kompetitive Allele-Specific PCR) technology was developed and used for molecular detection of these 
hybrid rice varieties. The results showed that 43.92% of Longliangyou and Jingliangyou hybrid rice varieties conferred moderate 
resistance to high resistance to blast disease. The mean value of integrated disease index (IDI) and highest scale of panicle blast 
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severity (HSPBS) was 3.3 and 4.7, respectively. These hybrid rice varieties carried different number of R genes, ranging from 3 to 
7. The average number of R genes in each variety was 5.1. The distribution frequency of the five genes including Pia, Pita, Pi2, 
Pi5, and Piz were higher by more 50%, among which, it was 100% for Pia gene. In contrast, Pi9, Pi35, Pi36, and Pb1 genes were 
not detected in Longliangyou and Jingliangyou hybrid rice varieties. With the increase of the number of R genes in the varieties, 
the mean values of IDI and HSPBS were generally decreased. In conclusion, we suggested that introduction of Pi9 into Longke 
638S and Jing 4155s might lead to the further improvement of blast resistance of Longliangyou and Jingliangyou hybrid rice va-
rieties. 
Keywords: rice blast; resistance gene; KASP; hybrid rice; breeding 

由子囊真菌(Magnaporthe oryzae)引起的稻瘟病

是极具毁灭性的水稻病害之一 , 俗称“水稻癌症”, 

是影响水稻高产、稳产的主要限制性因素。稻瘟病

在全球 85个水稻种植国家和地区发生, 对全球粮食

安全造成严重威胁[1-2]。长期实践证明, 培育和推广

抗稻瘟病品种是防治稻瘟病最经济、环保和有效的

措施[3]。在 20世纪 60年代, 世界各国科学家开始广

泛开展水稻稻瘟病抗性遗传、基因发掘和利用研究, 

迄今为止, 报道的主效稻瘟病抗性基因已超过 100

个, 其中有 35 个抗性基因被克隆[4]。随着分子生物

学的快速发展和高通量基因分型技术的进步, 极大

地促进了抗性基因在水稻抗稻瘟病育种中的应用。 

杂交水稻是我国具有原创性的重大科技创新成

果, 为保障全球的粮食安全和农业可持续发展作出

了巨大贡献[5]。目前, 已大规模商业化的杂交水稻主

要包括三系法和两系法[6-7]。与三系法相比, 两系法

杂交水稻简化了生产程序, 杂种优势利用不受恢保

关系的限制 , 配组自由, 可克服细胞质负效应 , 有

利于选配强优势组合[8]。截至 2018年, 有超过 1300

个两系杂交稻品种通过省级以上审定, 年推广面积

约 550 万公顷[7,9]。隆科 638S 和晶 4155S 是袁隆平

农业高科技股份有限公司(以下简称“隆平高科”)利

用矮秆抗倒优质软米早籼不育系核心种质 (湘陵

6 2 8 S )改良骨干中籼两用不育系 ( C 8 1 5 S 和

Y58S)[10-12], 采用“自然环境和人工环境双重压力选

择法”对后代筛选, 经湖南长沙、海南陵水两地穿梭

种植, 利用自主开发的基于扩增阻滞突变系统 PCR 

(Amplification Refractory Mutation System PCR,  

ARMS-PCR)技术的分子标记, 对稻瘟病抗性基因和

稻米品质关键基因进行逐代检测和选择, 最终培育

出的早籼遗传背景为主的抗病优质高配合力中籼两

用核不育系[13-14]。隆科 638S和晶 4155S因分别聚合

有抗稻瘟病基因 Pia+Piz与 Pia+Pita, 表现出一定的

稻瘟病抗性。为提高测交筛选效率, 我们对包括隆

科 638S和晶 4155S在内的当前骨干两系不育系、恢

复系和常规稻品种, 进行了基于全基因组简化重测

序数据的杂种优势群划分, 通过杂交水稻双亲“强优

势种群间配组、抗性基因互补、品质基因一致”的分

子设计配组技术体系的研创与应用, 再经规范化、

标准化测试, 选育出一批抗病优质广适高产的隆两

优与晶两优系列杂交稻新品种, 通过审定并迅速成

为我国南方稻区杂交水稻主栽品种。 

KASP (Kompetitive Allele-Specific PCR)技术 , 

即竞争性等位基因特异性 PCR, 是一种基于 SNP的

新型基因分型技术。KASP 技术具有高转化率、高

准确性、低成本、简单快捷以及灵活等特点[15], 已

被广泛用于作物质量控制分析、基因和 QTL的遗传

定位、大规模等位基因型筛选以及分子标记辅助

育种 [16-21]。在水稻中 , 品质、抗性、育性等性状相

关基因的功能 SNP 和 InDel 被转化成 KASP 分子

标记 [22-24], 为育种提供了高效的选择工具。本研究

基于 KASP技术, 开发了针对 16个已知稻瘟病抗性

基因的特异分子标记组合, 并利用这组 KASP 标记

对隆两优和晶两优系列杂交稻品种携带的稻瘟病抗

性基因进行检测 , 结合区试稻瘟病抗性评价数据 , 

分析抗性基因分布、基因数量与抗性的关系, 以期

为隆两优与晶两优系列杂交稻品种的合理布局和进

一步改良奠定理论基础。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

通过国家审定的隆两优与晶两优系列杂交稻品

种 93个(148次) (附表 1)。其中, 用于稻瘟病抗性基

因分析的 73 个国审品种及其 60 个亲本, 共计 133

份(附表 1), 用于稻瘟病抗性基因 KASP标记验证的

水稻材料 30 份(附表 3), 所有材料种子均由隆平高

科提供。 

1.2  稻瘟病抗性评价 

隆两优和与晶两优系列杂交稻品种稻瘟病抗性

评价数据, 均来源于国家水稻数据中心(http://www. 

ricedata.cn/variety/index.htm, 附表 1)。其中, 稻瘟病

综合抗性指数为 2年数据均值。 
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1.3  稻瘟病抗性基因 KASP标记 

在水稻基因组上存在诸多变异, 其中有影响基

因功能的变异位点, 有基因特异性或稀有的变异位

点, 通过对这些位点的不同等位变异设计标记可以

有效实现对基因的特定等位基因型进行检测。在本

研究中针对 Pit 等 16 个稻瘟病抗性基因, 通过文献

信息挖掘, 获取稻瘟病抗性基因功能变异位点或共

分离标记位点[25-26], 或利用 NCBI (https://www.ncbi. 

nlm.nih.gov/)数据库获取水稻抗性基因位点序列 , 

并进行 blast分析, 获取基因特异性 SNP或 InDel变

异位点, 同时利用水稻变异数据库 RiceVarMap v2.0 

(http://ricevarmap.ncpgr.cn/)[27]分析变异位点不同等

位型分布频率以及进行共分离位点挖掘, 选取目标

基因特有或稀有的变异位点作为候选标记位点, 最

终每个基因获得 2~3 个候选变异位点进行 KASP 标

记开发。针对已搜集标记位点, 利用 Python 软件包

primer3-py进行KASP引物设计, 经筛选验证获得优

选 KASP标记(表 1)。 

1.4  DNA提取与抗性基因分型 

取水稻幼苗期叶片, TPS 法提取基因组 DNA。

以 FLU-ARMS 2×PCR Mix (广州固德生物技术有限

公司)为 KASP 扩增试剂, 利用 Gene Matrix 高通量

基因分型系统(成都瀚辰光翼科技有限责任公司)进

行基因型检测: 以Matrix Arrayer反应板制备仪自动

化构建 PCR体系, 利用 Matrix Cycler高通量水浴热

循环仪进行 PCR扩增, PCR扩增采用 Touchdown反

应条件: 95℃预变性 15 min; 95℃变性 10 s, 65~57℃

退火并延伸 60 s, 进行 10 个循环反应, 每个退火与

延伸反应温度降低 0.8 ; 95℃ ℃变性 10 s、57℃退火并

延伸 60 s, 进行 26个循环反应。完成 PCR扩增后在

Matrix Scanner 高速荧光扫描仪上进行荧光检测, 最

后利用 Matrix Master软件进行基因分型。 

1.5  数据分析 

使用 Microsoft Excel 2019对研究中获得各类数

据进行整理和作图。使用 Python软件中 statsmodels

包进行线性回归分析。 

2  结果与分析 

2.1  隆两优与晶两优系列杂交稻品种稻瘟病抗性 

截至 2019年, 共有隆两优与晶两优系列杂交稻

新品种 107 个(205次)通过省级以上审定。其中, 93

个(148 次)品种通过国家审定(附表 1)。由于各省稻

瘟病抗性鉴定和评价标准不一致, 因此本研究仅针

对国家审定品种的稻瘟病抗性进行分析。这些品种

中抗以上(穗瘟损失率最高级≤3 级)的品种比例达

到 43.92%, 其中隆两优系列为 38.20%, 晶两优系列

为 52.54%, 而同期国家审定的其他两系杂交水稻中

抗以上品种的比例仅为 12.35% (图 1-A)。从不同生

态区域看, 武陵山区审定的 7 个品种均达到中抗及

以上水平(图 1-B), 综合抗性指数均值为 1.8, 穗瘟

损失率最高级均值为 1.3; 华南稻区审定的 32 个品

种, 中抗及以上比例为 65.63%, 综合抗性指数均值

为 3.5, 穗瘟损失率最高级均值为 4.2; 长流中下游

稻区审定的品种数量最多, 达到 78 个, 中抗及以上

比例为 38.46%, 综合抗性指数均值为 3.3, 穗瘟损失

率最高级均值为 5.1; 长江上游稻区审定了 31 个品

种, 中抗及以上比例为 22.58%, 为 4 个生态区域中

最低, 并且没有表现为抗的品种, 综合抗性指数均

值为 3.4, 穗瘟最高损失率均值为 5.0。 

2.2  稻瘟病抗性基因KASP分子标记设计与分型

效果验证 

基于 KASP 技术 , 针对 16 个稻瘟病抗性基因

设计开发了一组 KASP 标记。为验证 KASP 标记

的有效性 , 选取 30份水稻材料(包括部分已知抗性

基因的供体)进行基因型分型检测和全基因组重测

序 , 以验证 KASP 标记的实用性。结果显示 , 稻瘟

病抗性基因 KASP 标记组合可有效区分不同材料

携带稻瘟病抗性基因的基因型 , 与重测序结果完

全一致(附表 3)。以 Pi2 和 Pi9基因为例 , Pi2-KASP

和 Pi9-KASP标记能将携带 Pi2基因的 3份材料华

占、矮华丝苗、南秀软占以及携带 Pi9 基因的材料

75-1-127 与不携带 2 个抗性基因的材料进行区分

(图 2)。  

2.3  隆两优与晶两优系列杂交稻品种中稻瘟病

抗性基因类型、数量与分布 

利用稻瘟病抗性基因分型 KASP 标记组合, 对

73个隆两优与晶两优系列杂交稻品种及其亲本进行

了检测(附表 1)。隆科 638S 和晶 4155S 分别携带有

Pia+Piz 与 Pia+Pita 抗性等位型, 与选育过程中的

分子标记辅助选择聚合结果相一致。因不育系均含

有 Pia, 因此 Pia 在 73 个杂交稻品种中的检出频率

为 100% (图 3-A)。Pi2和 Pita在父本中的检出频率

也较高, 分别达 71.2%和 70.0%。Pi9、Pi35、Pi36

和 Pb1 抗性等位型在父母本与杂交稻品种中均未检

出。Pigm与 Pi1在杂交稻品种中的检出频率也较低, 

仅为 9.6%。 
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图 1  隆两优与晶两优系列杂交稻品种稻瘟病抗性分析 
Fig. 1  Blast resistance of Longliangyou and Jingliangyou hybrid rice varieties  

A: 隆两优与晶两优系列杂交稻品种与同期审定的其他两系杂交稻品种抗性比例。B: 隆两优与晶两优系列杂交品种在不同生态区域 

抗性水平分布频率。 
A: percentage of resistant Longliangyou, Jingliangyou and other two-line system hybrid rice varieties. B: distribution frequency of resistant 
levels of Longliangyou and Jingliangyou hybrid rice varieties in different ecological regions. 

 

图 2  Pi2-KASP (A)与 Pi9-KASP (B)分子标记的验证 
Fig. 2  Validation of the molecular markers Pi2-KASP (A) and Pi9-KASP (B) 

 

(图 3) 
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图 3  抗性基因在隆两优和晶两优系列杂交稻品种中的分布与数量 
Fig. 3  Distribution and number of resistance genes in Longliangyou and Jingliangyou hybrid rice varieties 
A: 抗性基因在隆两优和晶两优系列杂交稻品种中的分布。B: 隆两优和晶两优系列杂交稻品种中抗性基因的数量。C: 在不同生态区
域审定的隆两优和晶两优系列杂交稻品种中抗性基因的数量。 
A: distribution of resistance genes in Longliangyou and Jingliangyou hybrid rice varieties. B: number of resistance genes in Longliangyou 
and Jingliangyou hybrid rice varieties. C: number of resistance genes in Longliangyou and Jingliangyou hybrid rice varieties certified in 
different ecological regions. 

 
隆科 638S和晶 4155S各携带 2个稻瘟病抗性基

因, 父本携带 2~6个抗性基因。杂交稻组合携带 3~7

个抗性基因(图 3-B), 其中携带 5个基因的品种最多, 

有 32个(占比 43.8%); 携带 3个基因的品种最少, 仅

4 个; 有 6 个品种携带有 7 个基因, 分别为晶两优

1212、隆两优 1377、隆两优 1308、隆两优 7810、

隆两优 1111和隆两优 1212。从生态区域分析, 武陵

山区与长江上游稻区审定的品种携带抗性基因数量

相对较多, 平均为 5.57个和 5.48个(图 3-C); 华南与

长江中下游稻区审定的品种携带基因数量相对较少, 

平均为 5.31个和 5.13个。 

2.4  抗性基因数量与稻瘟病抗性关系 

隆两优和晶两优系列杂交稻随着聚合抗性基因

数量的增加, 综合抗性指数与穗瘟最高损失率平均

值都呈现整体下降趋势(图 4), 携带 3个基因的品种

综合抗性指数和穗瘟最高损失率均值分别为 3.7 和

5.5, 而携带 7个基因的品种则降低至 2.8和 3.6。对

隆两优和晶两优系列杂交稻携带的抗病基因数与综

合抗性指数平均值、穗瘟最高损失率平均值分别进

行回归分析, 发现携带的的抗病基因数多少与综合

抗性指数平均值、穗瘟最高损失率平均值的决定系

数 R2分别为 0.7735和 0.7846, 且均达到统计显著水

平(P值分别为 0.050和 0.045) (图 4), 表明综合抗性

指数平均值、穗瘟最高损失率平均值与携带的抗病

基因数均极显著相关。同时另外值得注意的是, 携

带 5 个基因的品种综合抗性指数和穗瘟最高损失率

平均值均低于 6 个基因的品种, 这可能与某些广谱

抗性基因在品种中是否分布有关, 作为在育种实践

中应用较为广泛的广谱抗性基因 Pi2, 在携带 5个基

因的品种中的分布频率较高, 达到 82.5%, 而 6个基

因的品种中 Pi2的分布频率为 66.7%。 

3  讨论 

3.1  隆两优与晶两优系列杂交稻品种稻瘟病抗

性水平总体较强 

隆科 638S和晶 4155S在培育过程中, 有目的性

地进行稻瘟病抗性基因 MAS 聚合和稻瘟病病圃的

表型胁迫筛选, 旨在提升不育系的稻瘟病抗性。隆

科 638S和晶 4155S分别聚合有 Pia+Piz与 Pia+Pita

基因, 选育的杂交稻品种抗性水平较强, 通过国家

审定的隆两优与晶两优系列杂交稻品种中抗及以上

品种的比例达到 38.20%和 52.54%, 显著高于同期国

家审定的其他两系杂交稻品种(中抗稻瘟病品种比

例仅 12.35%)。分子标记检测、严格的表型筛选和精

准测配, 可大大提升测配效率和选育强优势抗性品

种的几率。 

3.2  聚合双亲多个抗性基因是提高杂交稻品种

抗性的有效途径 

由于稻瘟菌生理小种的多样性且快速和频繁变

异, 单基因的品种抗性容易丧失, 利用杂交稻双亲

配组的设计优势, 合理聚合抗性基因是培育持久广

谱抗性杂交稻的有效途径[28-29]。杂交稻双亲携带不 
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图 4  抗性基因数量与稻瘟病抗性间的关系 
Fig. 4  The relationship between number of resistance genes and rice blast resistance 

 
同抗性基因 , 可实现杂交组合聚合更多基因的目

的。在本研究中, 我们基于“双亲抗性基因互补”配

组原则, 即选择至少携带 Pigm或 Pi2或 Pik等主效

抗病基因的父本, 与携带 Pia、Piz 的隆科 638S 和

携带 Pia、Pita 的晶 4155S 进行配组, 使培育的隆

两优、晶两优品种至少聚合 3个及以上抗稻瘟病基

因 [(母本 : Pia+Piz/Pita+Pia) + (父本 : Pi2/Pigm/ 

Pik+n)], 其中有 6个品种聚合 7个抗性基因。我们

的研究发现随着抗性基因数量的增加, 稻瘟病抗性

呈现整体上升趋势。此外, 携带不同抗谱的抗性基

因, 是拓宽水稻抗谱的有效手段之一, 可在一定程

度上提高杂交水稻品种的适应性[30]。晶两优 534等

7 个隆两优和晶两优杂交稻品种通过 4 个生态区域

的国家审定, 它们携带了 5~7 个抗性基因, 平均为

5.4 个, 综合抗性指数均值为 2.8, 穗瘟损失率最高

级均值为 3.2。然而, 导入过多抗性基因, 会带来育

种时间、成本和技术难度的增加。因此, 在亲本选

育过程中, 增加对抗谱较广抗性基因的使用, 减少

或放弃对抗谱较窄的抗性基因, 父母本导入不同抗

性基因 , 可提升多基因聚合的效率和效果。然而 , 

携带基因数量不是影响抗性的唯一因素 , 遗传背

景、基因组合类型以及基因之间的互作均会影响最

终的抗性[31-36]。如 Xiao等[33- 34]发现聚合 Pi9与 Pi54

基因的株系抗性水平低于仅携带单个 Pi9基因的株

系, 而聚合 Pi33 与 Pish 基因株系抗性频率低于仅

携带 Pi33基因的株系。因此, 我们在抗性基因聚合

育种时, 需要加强对育种材料的抗性评估, 以便选

出最优的基因组合。另一方面, 抗性基因之间分子

互作机制有待进一步解析, 以便为指导抗性育种提

供理论依据。 

3.3  进一步提升隆科 638S 与晶 4155S 稻瘟病

抗性  

虽然隆科 638S与晶 4155S均携带了 2个抗性基

因, 但是 Pia、Pita 和 Piz 的抗谱相对较窄, 抗性水

平相对较低, 有进一步提升空间。Xing 等[37]研究发

现 Pia、Pita和 Piz对 182个湖南省稻瘟菌生理小种

的抗性频率分别为 12.6%、39.6%和 61.5%, 而 Pi9

的抗性频率在 24 个抗性基因中最高, 达到 91.6%。

Yang 等[38]研究发现 Pia、Pita 和 Piz 对 163 个广东

省稻瘟菌生理小种的抗性频率仅为 0.6%、12.3%和

23.3%。未来可考虑通过增加抗性基因数量, 尤其是

引入广谱抗性基因, 来进一步提升杂交稻品种的稻

瘟病抗性以及应对稻瘟菌生理小种变异带来的抗性

丧失的风险。例如, Pi9基因在本研究的供试杂交稻

品种的亲本中未被检测到, 而在 Xiao等[30]研究中发

现, 在我国 54个优异杂交稻品种中, Pi9基因也未被

检出, 该基因具有潜在应用价值。因此, 可考虑将

Pi9 基因导入至隆科 638S 与晶 4155S 中, 进一步提

升其组合的稻瘟病抗性。 

4  结论 

 隆两优与晶两优系列杂交稻品种稻瘟病抗性来

源于多个主效基因聚合效应, 多基因聚合可以有效

增强品种抗稻瘟病能力。本研究结果为隆两优与晶

两优系列杂交稻品种后续布局以及进一步改良提供

了理论依据。 
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附表   请见网络版 : 1) 本刊网站 http://zwxb.       
chinacrops.org/; 2) 中国知网 http://www.cnki.net/; 

3) 万方数据 http://c.wanfangdata.com.cn/Periodical- 
zuowxb. aspx。 
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