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稻瘟病抗病基因 Pita和 Pib
在中国水稻地方品种中的分布
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摘要:主效抗稻瘟病基因 Pita和 Pib在我国很多稻区表现高水平的稻瘟病抗性，被广泛应用于我国的水稻育种和
生产。但这 2 个基因在国内品种资源中的分布及利用情况缺乏详细的资料，致使育种利用上存在着盲目性。本研究
利用 Pita和 Pib基因的功能标记，检测和分析了我国 115 份水稻地方品种的 Pita和 Pib基因型。结果表明，Pita在我
国浙江、福建、广东、广西、贵州、四川、安徽、江西、河南、河北、吉林均有分布，在江苏、上海、山东、湖南、湖北、辽宁没
有发现; 而只有来自四川的地方品种桂东籼和来自河南的德国稻携带 Pib，其他省均未发现。在江苏的主要推广粳稻
品种中，晚粳品种几乎都携带这两个基因，部分迟熟中粳携带这两个基因，中熟中粳多数不携带。
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Distribution of Two Blast Resistant Genes Pita and Pib in Landrace Rice in China
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Abstract: The two major blast resistance genes，Pita and Pib，showed broad resistance spectrum to Magna-
porthe grisea isolates in many rice planting areas of China and has been utilized in rice breeding and commercial
production． However，the distribution of this two genes in present rice germplasms has not been well investigated，re-
sulting in the blindness of their utilization in rice breeding． In the present study，the existence of the two genes in
115 landrace rice germlpasms and 19 rice leading cultivars were rapidly determined using the functional markers of
Pita /pita and Pib /pib alleles． The results showed that 20 landrace accessions harbored Pita resistant allele and only
2 landrace accessions harbored Pib resistant allele． The Pita resistant allele distribute widely in china including
Zhejiang Province，Fujian Province，Guangdong Province，Guangxi Province，Sichuan Province，Guizhou Prov-
ince，Anhui Province，Jiangxi Province，Henan Province，Hebei Province，Jilin Province，but not found in Jiangsu
Province，Shandong Province，Hunan Province，Hubei Province and Shanghai City． Only two landrace harbored
the Pib resistant allele． However，11 cultivars harbored Pita resistant allele and 8 cultivars harbored Pib resistant
allele． Interestingly，the 8 cultivars harboring Pib carried the Pita resistant allele simultaneously． These results are
useful for rational utilization and deployment of the rice cultivars and germplasm with the Pita and Pib genes and for
incorporating and stacking these genes into elite present leading cultivars and lines by marker assisted selection in
rice breeding programs nationwide．
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由稻瘟病菌( Magnaporthe oryzae) 引起的稻瘟病
是水稻生产的主要限制因子之一，严重威胁着中国

和世界的粮食安全生产。目前报到的有 80 多个稻
瘟病抗性基因或 QTL，绝大多数抗稻瘟病基因采用
分子标记进行了染色体定位［1］。克隆了的抗稻瘟
病基因有 Pi-b、Pi-ta、Pi9、Pi2、Piz-t、Pid2、Pi36、
Pi37、Pikm、Pit、Pi5、Pid3、Pikh、pi21 和 Pb1［2 － 19］。
Pb1 是第 1 个克隆的穗颈瘟抗病基因［16］。
实践证明，培育和合理利用抗病品种是控制此

病害最经济有效和对环境安全的手段，而利用分子

标记辅助选择( Marker-assisted selection，MAS) 技术
将多个具有不同抗谱的稻瘟病抗性基因聚合到同一

个品种中，是改良水稻稻瘟病抗性的有效措施之一。
为开展高效分子育种，Andersen 等［20］提出了基

因功能标记概念。基因功能标记( Functional mark-
ers，FMs) 是指一个分子标记位点代表一个特定的
等位基因，并与该基因控制的性状相联系，通过对

分子标记的筛选即能对性状进行筛选，所以在育种

中有着广阔的应用前景。随着水稻分子生物学的进
展，许多与水稻品质、抗病性、产量等相关的重要功
能基因已被克隆，为水稻功能标记的开发奠定了基

础，水稻的香米基因、广亲和基因等都已经开发了相

应的功能标记［21 － 24］。开发成本低廉且简便实用的
基因功能标记是开展高效水稻分子标记辅助选择育

种的基础和前提。
Wang和 Fjellstrom 等［25，26］针对稻瘟病抗感等

位基因功能基序的差异，采用等位基因特异 PCR方
法设计特异扩增 Pita和 Pib基因及其等位基因的功
能标记。其基本原理是，针对突变型和野生型之间
存在的 SNP，以该位点为引物的 3 端，设计引物。一
个与野生型完全匹配，一个与突变型完全匹配。而
另一条引物为相同引物。这样，两对引物为互补的
等位基因特异引物，可以分别与野生型和突变型结

合，进行特异扩增［24］。本研究利用已开发的 Pib、
Pita功能标记，对我国的地方水稻品种资源进行了
调查，为进一步利用这些资源提供有益信息。

1 材料和方法
1． 1 供试材料
来自中国的地方品种有 115 份，由复旦大学卢

宝荣教授提供; 携带 Pita 的近等基因系 2 个，携带
Pib、Pi9 和 Pi1 的近等基因系各 1 个，由国际水稻研
究所育成; 江苏省主要推广粳稻品种 19 个，由江苏
省农科院粮食所保存( 表 1) 。

表 1 供试的栽培品种和地方品种
Tab． 1 The rice cultivars and landrace accessions used in this study

材料
Materials

来源
Oringin

材料名称
The name of materials

栽培稻
Cultivar

江苏 宁粳 1 号; 连粳 4 号; 连粳 6 号; 连粳 7 号; 南粳 44; 南粳 45; 盐稻 8 号; 盐稻 9 号; 武香粳
14; 武育粳 3 号; 武运粳 7 号; 武运粳 20; 淮稻 9 号; 淮稻 10 号; 徐稻 3 号; 徐稻 4 号; 镇稻
88; 武运粳 8 号

浙江 嘉花 1 号
地方品种
Landrace

安徽 傍秋糯; 天坐早; 秋前白; 老红谷; 白壳籼; 中粳稻
福建 黄枝糯; 黑毛大东糯; 白壳红; 老白术
广东 赤米内; 串占赤; 大糯; 门教颖; 日本谷; 黄稻占; 早水银占
广西 六十日早; 银丝白; 百色糯谷
贵州 白壳山谷; 岩粘; 黄丝晚谷; 诗阳糯; 青秆粘; 顺河早; 鸡油糯; 红粘谷
河北 韦南红芒稻; 诼鹿老租; 永年露水白; 青龙卫国; 青龙大白芒
河南 黑稻; 紫金兜; 卡鸡糯
黑龙江 改良国主
湖北 利川大白谷; 龙须占; 红西糯; 霸王鞭 2
湖南 高山红; 八十早; 香禾糯; 早大糯
吉林 早生京租; 早毛黄国主; 当地北海道; 黄尖头光陆羽稻
江苏 江阴早; 秃头糯稻; 吴江籼; 白芒粳; 白日籼; 叶里盘
江西 湖北早; 上饶早; 建阳早; 大糯; 金包银; 赣农 3 号; 须谷早; 排山糯
四川 桂东籼; 小谷; 猪屎沱; 贵阳棒; 线谷; 白壳酒谷; 小酒谷; 一枝箭; 小毛香
云南 麻线谷; 小白谷; 麻大谷; 红秆齐头
上海 密子晚; 苞麻糯; 黄种; 解放种; 东洋籼; 鸭嘴中粳
浙江 矮洋稻; 老虎稻; 雪里青; 改良乌; 紫红 ; 三百粒头; 白米儿; 光粒籼
陕西 麻酒谷; 四沉沟江米稻; 麻稻子; 大红稻; 催山谷; 白秆子; 乌脚粘
山西 本地稻 1; 毛稻
辽宁 陆羽 132 号; 卫国; 援朝; 信友早生
山东 葫芦稻子; 水稻; 清水稻; 红江米
安徽 傍秋糯; 天坐早; 秋前白; 老红谷; 白壳籼; 中粳稻; 肥东塘稻

杂草稻
Weedy rice

安徽 怀远塘稻; 来安塘稻; 全椒塘稻; 肥东塘稻
江苏 穭稻
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1． 2 DNA 提取
利用 SDS 法提取总 DNA。以总 DNA 为模板，

按下列反应体系进行 PCR。反应体系( 20 μL) 为:
DNA 1． 0 μL ( 20 ～ 50 μg /L) ，上、下游引物各 0． 5
μL ( 10 nmol /L ) ，10 × Buffer 2． 0 μL，MgCl2 ( 5
mmol /L) 2 μL，TaqDNA 聚合酶 0． 2 μL ( 5 000
U /mL) ，dNTP ( 2． 5 mmol /L) 1 μL，纯水 12． 8 μL。
扩增条件为 94℃、5 min; 94℃、45 s，55℃、45 s，
72℃、1． 5 min，35 个循环; 72℃，延伸 10 min。
PCR产物在含有溴化乙淀( EB) 的 1． 0%琼脂糖凝
胶中 120 V电泳 20 min，再以凝胶成像系统照相。
在相同条件下，每个 DNA样品重复扩增并电泳检测
3 次以上，以确保扩增结果准确、可靠。
1． 3 Pib和 Pita基因的分子检测
根据等位基因特异 PCR原理，针对 Pita等位基

因的 2 对引物的 PCR扩增产物将有 2 种带型: 携带
抗病等位基因的材料能够用 Pita 引物对扩增出
1 042 bp片段，而同时用 Npita 引物对扩增不出产
物，这样的材料携带抗病的 Pita 基因; 用 Pita 引物
对不能扩增出目标产物，但是能用 Npita 引物对扩
增出 1 042 bp 片段，这样的材料携带感病等位基因
pita。同理，针对 Pib等位基因的 2 对引物的 PCR扩
增产物将有 2种带型:携带抗病等位基因的材料能够
用 Pib引物对扩增出 365 bp 片段，而同时用 Npib 引
物对扩增不出产物，这样的材料携带抗病的 Pib 基
因;用 Pib 引物对不能扩增出目标产物，但是能用
Npib引物对扩增出 803 bp 片段，这样的材料携带感
病等位基因 pib。用于扩增两个等位基因的 PCR 引
物见表 2。

表 2 用于 PCR反应的引物名称、序列及预期片段长度
Tab． 2 Name，sequences expected fragment size of specific primers used for PCR

等位基因
Alleles

引物
Primer

序列
Primer sequence

片段长度 /bp
Fragment size

注
Note

文献
Reference

Pita
Pita-F AGCAGGTTATAAGCTAGGCC 1 042 抗病 Wang，2007
Pita-R CTACCAACAAGTTCATCAAA

pita
Npita-F AGCAGGTTATAAGCTAGCTAT 1 042 感病

Npita-R CTACCAACAAGTTCATCAAAS

Pib
Pib-F GAACAATGCCCAAACTTGAGA 365 抗病 Fjellstrom，2004
Pib-R GGGTCCACATGTCAGTGAGC

pib
Npib-F TCGGTGCCTCGGTAGTCAGT 803 感病

Npib-R GGGAAGCGGATCCTAGGTCTS

A． Pita等位基因的扩增结果，B． Pib等位基因的扩增结果。1．宁粳 1 号; 2．连粳 4 号; 3．连粳 6 号; 4．连粳 7 号;
5．嘉花 1 号; 6．南粳 44; 7．南粳 45; 8．盐稻 8 号; 9．盐稻 9 号; 10．武香粳 14; 11．武育粳 3 号; 12．武运粳 7 号;
13．武运粳 20; 14．淮稻 9 号; 15．淮稻 10 号; 16．徐稻 3 号; 17．徐稻 4 号; 18．镇稻 88; 19．武运粳 8 号; 20． K012;

21． K013; 22． K014; 23． K018; 24． K022; M． DL2000。
A． The PCR products of Pita alleles; B． The PCR products of Pib alleles．

1． Ningjing 1; 2． Lianjing 4; 3． Lianjing 6; 4． Liangjing 7; 5． Jiahua 1; 6． Nanjing 44; 7． Nanjing 45; 8． Yandao 8;
9． Yandao 9; 10． Wuxiangjing 14; 11． Wuyujing 3; 12． Wuyunjing 7; 13． Wuyunjing 20; 14． Huaidao 9;

15． Huaidao 10; 16． Xudao 3; 17． Xudao 4; 18． Zhendao 88; 19． Wuyunjing 8; 20． K012; 21． K013; 22． K014;
23． K018; 24． K022; M． DL2000．

图 1 Pita和 Pib基因功能标记对 24 份材料扩增结果
Fig． 1 The results of PCR using functional markers of Pita and Pib with 24 materials
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2 结果与分析
2． 1 利用 Pita和 Pib基因的功能标记检测和验证
图 1-A中 20、21 为携带抗病等位基因 Pita的近

等基因系，作为正对照，23、24 是不携带 Pita 和 Pib
的近等基因系，作为负对照。图 1-A 为 Pita 引物对
的扩增结果，图 1-B 为 Npita 引物对的扩增结果，可
以看出 2 个携带 Pita 的近等基因系材料利用 Pita
引物对能扩增出 1 024 bp 的片段，利用 Npita 引物
对不能扩增出产物; 携带 Pi9 和 Pi1 的近等基因系
的 2 个材料利用 Pita 引物对不能扩增出产物，利用
Npita引物对能扩增出产物 1 024 bp的片段。
图 1-B中 22 为携带抗病等位基因 Pib 的近等

基因系，作为正对照，23、24 是不携带 Pita 和 Pib 的
近等基因系，作为负对照。图 1-A 为 Pib 引物对的
扩增结果，图 1-B 为 Npib 引物对的扩增结果，可以
看出携带 Pib的近等基因系材料利用 Pib 引物对能
扩增出 365 bp 的片段，利用 Npib 引物对不能扩增
出产物;携带 Pi9和 Pi1的近等基因系的 2个材料利

表 3 对水稻品种的鉴定结果
Tab． 3 The genotype of Pib and Pita in cultivars

determined with functional markers
类型
Types
品种名称
Name

Pita pita Pib pib 来源
Origin

中熟中粳
Middle ripe
Middle Jing

连粳 4 － + － + 江苏
连粳 6 － + － + 江苏
连粳 7 － + － + 江苏
徐稻 3 － + － + 江苏
徐稻 4 － + － + 江苏
镇稻 88 － + － + 江苏

迟熟中粳
Late ripe
in Jing

淮稻 9 － + － + 江苏
淮稻 10 + － － + 江苏
盐稻 8 － + － + 江苏
盐稻 9 + － + － 江苏
南粳 45 + － + － 江苏
武育粳 3 + － － + 江苏
武运粳 8 + － + － 江苏

晚粳
Lete Jing

武运粳 7 + － + － 江苏
武香粳 14 + － + － 江苏
武运粳 20 + － + － 江苏
南粳 44 + － + － 江苏
宁粳 1 + － － + 江苏
嘉花 1 + － + － 浙江

近等基
因系

Isogenic
lines

K012( Pita) + － － + IRRI
K013( Pita) + － － + IRRI
K014( Pib) － + + － IRRI
K018( Pi1) － + － + IRRI
K022( Pi9) － + － + IRRI

注: － ．不能获得特异条带; + ．能获得特异条带。
Note: － ． No specific PCR product ; + ． Specific PCR product．

用 Pib引物对不能扩增出产物，利用 Npib 引物对能
扩增出 803 bp的片段。
2． 2 对江苏省主要推广的粳稻品种基因型检测结果

6个中熟中粳类型品种都不携带抗病的 Pita 和
Pib等位基因; 7个迟熟中粳品种 5个携带 Pita抗病基
因，3个携带 Pib 抗病基因; 6 个晚粳品种都携带 Pita
抗病基因，5个携带 Pib抗病基因。有意思的是 8个携
带 Pib基因的品种都同时携带 Pita基因( 表 3)。
2． 3 115 份地方品种资源基因型检测结果
从 115 份地方品种中检测到 20 个材料携带 Pi-

ta抗病基因。从地理分布看，抗病基因 Pita 在我国
南方、东南、西南、东北、华北都有分布，但华东的安
徽、江苏、山东、上海没有检测到抗病等位基因 Pita。
在 115 份中国地方水稻品种中只检测到两个材料携
带 Pib抗病基因。6 份杂草稻资源都不携带 Pita 和
Pib抗病基因。这说明抗病基因 Pita 在我国地方品
种中分布较广，而抗病基因 Pib分布较少( 表 4) 。

表 4 Pita和 Pib在 115 份资源中的分布
Tab． 4 The geographical distribution of Pita and

Pib gene in the Landrace rice of China

来源
Oringin

样本量
Samples

Pita Pib

黑龙江 Heilongjiang 1 0 0
辽宁 Liaoning 4 0 0
吉林 Jilin 4 1 0
河北 Hebei 5 1 0
山西 Shanxi 2 0 0
河南 Henan 4 1 1
陕西 Shaanxi 7 0 0
山东 Shandong 4 0 0
江西 Jiangxi 8 2 0
湖北 Hubei 4 0 0
湖南 Hunan 4 0 0
四川 Sichuan 9 1 1
云南 Yunnan 4 0 0
贵州 Guizhou 8 4 0
江苏 Jiangsu 8 0 0
上海 Shanghai 6 0 0
安徽 Anhui 10 1 0
浙江 Zhejiang 8 4 0
福建 Fujian 4 2 0
广东 Guangdong 7 2 0
广西 Guangxi 4 1 0
总计 Total 115 20 2

3 讨论
3． 1 基因功能标记应用
随着现代分子生物学的发展，水稻作为模式植物

已开发了许多分子标记，为基因的定位、克隆和分子
标记辅助选择奠定了基础。基因功能标记能够检测
等位基因的变异，并与性状直接联系，通过对分子标
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记的筛选即能对性状进行筛选。这对于难以进行表
型鉴定的性状进行改良具有很大的优势。功能标记
区别于常规的分子标记的最大特点就是功能标记不

受籼粳特异性限制，不是连锁选择，能够进行基因型

选择，尤其是在回交改良育种，可以准确进行跟踪目

标基因，提高育种效率。所以在育种中有着广阔的应
用前景。目前水稻稻瘟病已经克隆了 10 多个基因，
但只有 Pita和 Pib基因开发了相应的功能标记。
3． 2 抗病基因在水稻品种资源中的分布
本研究表明，我国地方品种资源携带 Pita 抗病

基因的频率较高，大约在 20%，而携带 Pib抗病基因
的频率在 1%左右。比较栽培品种和地方品种，发
现栽培品种携带这两个抗病基因的频率高于地方品

种，说明通过遗传育种改良提高了栽培品种的抗病

基因频率。
浙江嘉兴农业科学院一直重视稻瘟病的抗病育

种工作，笔者发现浙江的高抗稻瘟病品种嘉花 1 号
携带这两个基因，新选育的品系包括秀水 123、秀水
134、秀水 114、秀水 108 等也都同时携带这两个抗
病基因，这可能与浙江一直重视稻瘟病遗传改良有

关。武进农科所多用嘉兴的材料作为抗源，因此武
进的品种武运粳 7、武运粳 8 号、武香粳 14、武运粳
20 都同时携带这两个抗病基因。
长期的生产实践证明，水稻抗病品种的选育和

利用是防治稻瘟病经济有效的措施，但因稻瘟病菌

的复杂性和易变性等特点，常造成抗病品种在推广

种植几年后丧失抗瘟性，引起稻瘟病暴发和流行。
陆凡等研究发现在江苏省抗病基因 Pi-Ks、Pi-ta、Pi-
ta2、Pi-sh的抗谱很窄，而 Pib、Pi-i和 Pi-zt 基因的抗
谱比较宽［28］。同时携带 Pib、pita 这两个抗病基因
可能能提高稻瘟病抗性，这可能是多数在江苏推广

的品种都携带这两个抗病基因的重要原因。因此，
聚合这两个抗病基因可能是提高稻瘟病抗性的重要

途径，Pita和 Pib基因位于不同染色体，这两个抗病
基因的功能标记为抗病基因 Pita和 Pib的资源筛选
和聚合育种奠定了基础。
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