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摘   要：水稻白叶枯病是水稻主要的病害之一，对水稻生产具有重要的意义。本研究以国外引

进粳稻品种 Maybelle 与地方籼稻品种白叶秋为亲本构建而成的加倍单倍体(doubled haploid, DH)群
体为材料，调查了 4 个白叶枯病致病小种的致病性。结果表明，各小种的致病性在 DH 群体间呈

现连续分布，并伴有一定的超亲变异。而且，各个致病小种的致病性具有一定的相关性，相关系

数处在 0.3 与 0.6 之间。数量性状位点(quantitative trait locus, QTL)分析共检测到 12 个 QTL，分别

位于水稻第 1、2、3、5、6、7、9 和 12 号染色体，贡献率介于 4.95%−16.05%之间，其中位于 5 号染

色体上的RM6024−RM163区间在 3个致病小种中均检测到，并且是效应最大的主效QTL。另外，

QTL座位的聚合进一步表明，通过不同的QTL座位的聚合能够显著提高水稻白叶枯病的抗性。该

研究对拓宽我国白叶枯病抗性基因资源具有重要的意义。 
关键词：白叶枯病；数量性状位点(QTL)；水稻；基因聚合 
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Abstract: Bacterial blight, a major disease in rice, poses a serious impact on rice production. In 
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this study, a doubled haploid (DH) population derived from a cross between the introduced 
japonica cultivar ‘Maybelle’ and the indica landrace ‘Baiyeqiu’ was used to investigate the 
pathogenicity of four pathogen races causing bacterial blight. The results showed that the 
pathogenicity of all the pathogen races exhibited continuous, transgressive distribution in the 
DH population. Moreover, strong correlations existed between every two pathogen races, with 
the correlation coefficients ranging from 0.3 to 0.6. A total of 12 quantitative trait loci (QTLs) 
distributed on chromosomes 1, 2, 3, 5, 6, 7, 9, and 12 were detected for rice bacterial blight, 
explaining 4.95% to 16.05% of the phenotype. Among these QTLs, a major QTL located in the 
interval RM6024–RM163 on chromosome 5 was detected in three pathogen races. In addition, 
the pyramiding of the positive alleles can apparently improve the rice resistance to bacterial 
blight. This study is of great significance for broadening the genetic resources with resistance to 
bacterial blight in China.  
Keywords: bacterial blight; quantitative trait locus (QTL); rice (Oryza sativa L.); gene pyramiding 

 
水稻是全球重要的粮食作物之一，水稻白叶

枯病是水稻三大病害之一[1]。水稻白叶枯病是由

革 兰 氏 阴 性 菌 黄 单 胞 杆 菌 致 病 变 种

(Xanthomonas oryzae pv. oryzae)引起的，其主要

利用植物体自身的伤口和水孔作为通道侵占水

稻细胞，是一种典型的细菌性维管束病害。水稻

整个生育期均可受害，以苗期、分蘖期最为严重，

而且各个组织均可染病，是一种系统性侵染病

害，主要感染叶片及叶鞘。白叶枯病对水稻产量

和品质都会造成极大影响，它一般可使水稻减产

10%−30%，更严重的情况下会造成 50%以上的

损失[2]。因此水稻白叶枯病的研究对保障粮食安

全有着重要的作用。目前抗病品种的选育、抗性

基因的挖掘和利用是水稻白叶枯病最经济、环保

和高效的防治办法[3]。 
一直以来，学者们致力于挖掘控制水稻白叶

枯病抗性遗传位点。自 Ronald 等[4]和 Song 等[5]

发现并克隆抗水稻白叶枯病基因 Xa21 以来，全

世界在水稻抗白叶枯病转基因研究方面进行了

大量卓有成效的工作，并取得了显著的成果。目

前，已报道和确认的水稻白叶枯相关抗性基因有

49 个，已排至 Xa47(t)[6]，其中已经有 17 个基因

完成了克隆[7]。除了 9 号与 10 号染色体，这些

位点在其他染色体上均有分布。Xa1 是第一个被

发现的白叶枯病抗性基因，于 1998 年被克隆，

其编码 NBS-LRR 类抗性蛋白[8]，只在抗病品种

中诱导表达并且具有小种专一性，可能是病原菌

某个无毒蛋白质诱导其表达从而增强水稻抗病

性。Xa21 是第一个被克隆的白叶枯病抗性基 
因，来源于长药野生稻(Oryza longistaminata)，
编码含有 1 025 个氨基酸的类受体蛋白激酶，含

有 2 个保守结构域，分别为富含亮氨酸重复序列

结构域以及丝氨酸 /苏氨酸激酶结构域，与

avrXa2 发生互作后，其核定位激酶区域与

warky64 发生互作，激活防御基因的转录，进而

增强水稻抗病性[9]。由 Sun 等[10]发现的水稻白叶

枯病抗性基因 Xa3/Xa26，与 Xa21 具有较高的相

似度，同样编码一个受体蛋白激酶。还有一类白

叶枯病抗性基因如 xa13 和 xa25，这 2 个基因均

为隐性抗性基因[11-13]，通过编码 Mtn3/Saliva 家

族蛋白，让病原菌无法操纵宿主免疫反应使水稻

抗病。另外一个隐性抗性基因为 xa5，编码一个

转录因子 IIA 的 γ 亚基，推测可能通过减缓病

原菌在维管束中扩散转移速率的隐性机制抑制

病原菌，从而表现出抗性[14]。还有一类抗性基

因类型为 Executor 类，包括 3 个已克隆的基因：
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Xa10、Xa23 和 Xa27，主要通过效应子介导而

产生水稻白叶枯病抗性，只有接种了含对应效

应子的病原菌才能诱导对应基因表达而产生白

叶枯病抗性 [15-17]，例如， avrXa10-Xa10[16]、

avrXa23-Xa23[18]、avrXa27-Xa27[19]。Xa4 是最近

克隆和功能研究的一个新基因，Xa4 基因编码细

胞壁相关激酶(wall-associated kinases, WAK)，该

激酶能够通过促进纤维素合成和抑制细胞壁疏

松来增强细胞壁，从而增强了水稻植株对细菌侵

染的抵抗力[20]。 
水稻白叶枯病抗性是一个比较复杂的数量

性状，数量性状位点(quantitative trait locus, QTL)
分析是一种有效的解析复杂数量性状的方法，大

部分白叶枯病抗性位点的发现都是通过 QTL 分

析而来，并结合图位克隆进行基因挖掘。近年来，

水稻白叶枯病研究进展放缓，但随着病原菌的快

速变异和新型致病小种的不断出现，现在已育成

的具有相近或者相同遗传背景的大部分水稻品

种的抗病性逐渐减弱，发掘和研究新的抗病基因

资源成为防治水稻白叶枯病的必然途径。本研究

是利用国外引进的一个粳稻品种与一个籼稻地

方品种构建而成的加倍单倍体(doubled haploid, 
DH)群体进行白叶枯病的 QTL 分析研究，其中

新的主效 QTL 的鉴定与克隆对拓宽我国白叶枯

病抗性基因资源具有重要的意义，同时也为白叶

枯病的致病机理研究提供了新的材料，并为育种

家提供新的抗病资源。 

1  材料与方法 
1.1  实验材料 

利用国外引进品种粳稻品种 Maybelle 与籼

稻品种白叶秋为材料，作为亲本进行杂交产生

F1 植株，并对 F1 植株进行花药离体培养，并加

倍后，共产生一套稳定的加倍单倍体(DH)群体，

共计 260 株系。这一套 DH 群体及两个亲本种植

在中国水稻研究所(杭州)试验农场，每个株系种

植 8 行，每行 6 株，种植间距为 20 cm×20 cm。 

1.2  白叶枯病接种与鉴定 
接种所用的白叶枯病菌包括，菲律宾致病小

种 PXO61 (Race 1)、PXO99 (Race 6)、PXO112 
(Race 5)及 PXO347 (Race 9c)，保存于−80 ℃冰

箱。接种前划板、挑单菌落，并在马铃薯蔗糖琼

脂培养基(potato sucrose agar medium, PSA，马铃

薯 200 g，琼脂 20 g，蔗糖 20 g，蒸馏水定容至

1 000 mL)上 28 ℃培养 2 d 左右，接种时配制成

108 CFU/mL 的菌液用于接种。 
在水稻孕穗前期，采用人工剪叶法对上部平

展倒二叶接种，每个单株接种 5−6 片叶子，每个

株系接种 6 株，接种后 21 d，待供试株系充分发

病且病情发展稳定后，调查各株系白叶枯病抗性

情况。每株调查 3 张叶片，每个株系调查 6 株，

测量病斑长度，取平均值。 

1.3  亲本抗病基因鉴定 
利用功能标记对亲本材料进行相关抗白叶

枯基因检测。PCR 反应体系：F/R (1.92 µmol/µL, 

2.07 µmol/µL)引物各 0.5 μL，DNA 1.0 μL，2×Taq 
Master Mix 5 μL，ddH2O 补足 10 μL。扩增程序：

94 ℃ 5 min；94 ℃ 30 s，55−60 ℃ 30 s ，72 ℃  

30 s，共 30 个循环；72 ℃ 8 min。扩增好的 PCR

产物经 1.0%的琼脂糖凝胶电泳分离检测。抗病

基因鉴定所用的引物见表 1。 

1.4  遗传图谱构建与 QTL 分析 
选取 140 个在 Maybelle 与白叶秋之间具有多

态性的标记，这些标记均匀地分布在 12 条染色体

上，遗传距离运用 ICiMapping 软件计算得出，共

覆盖约 1 533 cM，平均每个标记之间遗传距离为

10.95 cM，符合 QTL 区间作图的要求[21]。同样利

用 ICiMapping 软件进行 QTL 分析，采用复合区

间作图方法，以 10 cM 范围为窗口，1 cM 的步长

在全基因组范围内进行 QTL 扫描[22]。同时也对每 
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表 1  各抗性基因引物序列 
Table 1  Primers sequence of each resistance gene 
Primer 
name 

Primer sequence (5ʹ→3ʹ) Size 
(bp) 

Xa1-F CACATCACGGCCTCAAGTATCT 22 
Xa1-R TCTCCATAACCACTGATTGCG 21 
Xa3-F CACTTTACAATACTTGGAAGGAA 23 
Xa3-R AAAGCTTCCGAAGCCCAACATGCT 24 
xa5-F AGCTCGCCATTCAAGTTCTTAAG 23 
xa5-R TCCAAGGCTTCCGTCATAGACT 22 
Xa7-F AGCCCTGACTGCTAAAACCA 20 
Xa7-R GCTCTTCAAGTGTGCGATGC 20 
Xa7null-F AACCGAGGGGAGGTGATTTGC 21 
Xa7null-R GTACATCATTGTCCCCACGG 20 
Xa10-F CGCAATCACTTCAATTACTT 20 
Xa10-R GAAGAATGAAAGAGGAGGG 19 
xa13-F AGCTCCAGCTCTCCAAATG 19 
xa13-R GGCCATGGCTCAGTGTTTAT 20 
Xa21-F TCCCTGCTATACCAGGGGGGCCAG 24 
Xa21-R GTCTAGCGATGTCAACTTGGTGCA 24 
Xa23-F AAGTCCCTTCCGAAACATCTT 21 
Xa23-R CCTGAAGGCTTAAACAGGGAGA 22 
 

个QTL 的表型方差加性效应与遗传贡献率进行了

计算。我们通过设置对数几率比(logarithm of odds, 
LOD)阈值为 2.5 用来判断 QTL 的有无，若标记区

间的 LOD 值大于 2.5，则这个区间的 LOD 值最高

处即为一个 QTL。QTL 的命名规则参照 McCouch
等[23]的标准。 
1.5  统计分析 

在亲本之间进行 T 检验、任意两个性状之

间的相关分析以及多重比较均由 SAS8.0 统计软

件计算得出。 

2  结果与分析 
2.1  DH 群体及亲本的白叶枯抗性 

DH 群体及亲本对所用的 4 株白叶枯病菌的

表现如表 2 所示。总体而言，PXO347 的致病性

较其他 3 个致病小种稍弱，其在 DH 群体中的病

斑长度平均不到 15 cm，而其他 3 个致病小种的

病斑平均长度都超过 20 cm，其中 PXO99 对该

DH 群体的致病性最强，平均的病斑长度达到

28 cm。另外对亲本之间的致病性进行差异显著

性检测，结果表明，除了 PXO61 之外，其余各

白叶枯病致病小种在双亲之间的致病性都存在

极显著的差异，并且亲本 Maybelle 具有更高的

白叶枯病抗性。在 DH 群体中，各株系对每个致

病小种的抗性变异范围广，频数分布基本符合正

态分布，并且一些株系的白叶枯抗性存在超亲现

象，符合 QTL 作图的要求(图 1)。 

2.2  不同致病小种的致病性相关分析 
对不同致病小种致病性进行相关分析，结果

显示(表 3)，每两个致病小种之间的致病性有着

显著相关性。其中 PXO61 分别与 PXO112 和

PXO347 这两个致病小种的致病性相关性最大，

相关系数分别为 0.615 9 和 0.563 1。但总体而言，

每两个致病小种之间的致病相关性并不是很高，

相关系数位于 0.355 1−0.615 9 之间。这说明每个

白叶枯病致病小种的遗传基础可能不同。 

2.3  QTL 分析 
首先我们对亲本 Maybelle 与白叶秋进行了

已知白叶枯病抗性基因 Xa1、Xa3、xa5、Xa7、
Xa10、xa13、Xa21 和 Xa23 的鉴定，结果显示亲

本 Maybelle 与白叶秋在已知抗性基因的携带方

面并没有太大的差异，其中两个亲本均含有 Xa3
且不含有 xa5、Xa7、Xa10、xa13、Xa21 以及

Xa23，而仅仅在 Xa1 上存在差异，Maybelle 含

有而白叶秋没有该基因。虽然两亲本携带的抗性

基因类似，但在 DH 群体内的白叶枯病的抗性存

在很大差异，推测很有可能还存在一些其他的白

叶枯病抗性的调控位点，因此，我们结合遗传图

谱和表型数据进行白叶枯病的 QTL 分析。 
QTL 分析结果发现，共检测到 12 个 QTL 位

点，含有 9 个标记区间。这些 QTL 分布在 1、2、
3、5、6、7、9 和 12 号染色体上，LOD 值范围为

2.6−8.1，表型贡献率为 5.0%−16.1% (图 2，表 4)。 
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表 2  水稻各致病小种在亲本及 DH 群体间的致病性情况 
Table 2  Presentation of pathogenicity of pathogenic races in parents and DH population 
Traits Significance test for all traits between their parents (t-test) Variation for all traits tested in the DH population 

Maybelle Baiyeqiu P value Means±standard deviation Range Skewness Kurtosis 
PXO61 22.3±5.5 24.7±3.8 4.05E−01 23.5±6.0 8.6−42.9 0.2 −0.1 
PXO99 25.2±3.6 36.5±4.0 4.43E−04 28.6±7.5 11.6−59.0 0.3 0.8 
PXO112 18.1±2.3 30.3±1.6 8.62E−07 21.9±5.9 5.7−38.4 0.3 −0.1 
PXO347 9.8±2.9 16.9±2.4 9.08E−04 14.4±4.4 4.3−30.3 0.6 1.0 

 
 

图 1  各致病小种病斑长度在 DH 群体中的分布   A：PXO61. B：PXO99. C：PXO112. D：PXO347 
Figure 1  Distribution of lesion length generated by each race in the DH population. A: PXO61. B: PXO99. C: 
PXO112. D: PXO347. 

 

表 3  各致病小种致病性的相关分析 
Table 3  Correlation analysis of pathogenicity of 
each pathogenic race 
 PXO61 PXO99 PXO112 
PXO99 0.375 6*   
PXO112 0.615 9** 0.476 3**  
PXO347 0.563 1** 0.355 1* 0.497 8** 
* and ** show 5% and 1% significant level, respectively. 

 
对 PXO61 的致病性进行 QTL 分析，共检测

到 3 个 QTL 位点，分别位于 3、5 和 7 号染色体

上 ， 分 别 命 名 为 qPXO61-3 、 qPXO61-5 和

qPXO61-7。除了 qPXO61-7，另外两个 QTL 的

加性效应值均为负值，说明来自亲本 Maybelle
的等位基因提供了更多的抗 PXO61 的位点。其

中效应最大的位点为 qPXO61-5，位于 5 号染色

体 RM6024−RM163 区间，LOD 值为 5.2，可以

解释 11.4%的表型变异，其中来自白叶秋的等位

基因可以增加病斑长度约为 2.26 cm。 
此外也检测到了 4 个影响 PXO99 致病性的

QTL位点，名为 qPXO99-2、qPXO99-5、qPXO99-9
和 qPXO99-12。这些位点分别位于 2、5、9 和 
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图 2  DH 群体 4 个白叶枯病致病小种的 QTL 定位 
Figure 2  QTL analysis of four rice bacterial blight races in DH population. 
 

12 号染色体上，LOD 值介于 2.8−8.1，表型贡献

率位于 5.0%−15.1%之间，并且其中 3 个 QTL 的

加 性 效 应 为 负 值 ， 包 括 其 中 效 应 最 大 的

qPXO99-5。该 QTL 的 LOD 值达到 8.1，可解释

15.1%的表型变异，来自 Maybelle 的等位基因可

以减少白叶枯病病斑长度 3.24 cm。另外我们发

现，该主效 QTL 的位置与 qPXO61-5 重合，都

是位于 5 号染色体 RM6024−RM163 区间。 
然而，我们在对 PXO112 的致病性进行 QTL

分析时，也在 5 号染色体 RM6024−RM163 区间 
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内检测到一个 QTL，名为 qPXO112-5。有趣的

是，qPXO112-5 也是其中的主效 QTL，LOD 值

为 7.4，表型贡献率为 16.1%，其抗性等位基因

来自于 Maybelle，可以减少白叶枯病病斑长度为

2.70 cm。结果表明，5 号染色体 RM6024−RM163
区间内存在一个对多个致病小种具有白时枯病

抗性遗传位点。另外，还检测到两个效应较小的

QTL 位点，分别为 qPXO112-1 和 qPXO112-6，
LOD 值分别为 2.6 和 3.4，表型贡献率在 6.3%左右。 

在对 PXO347 的致病性 QTL 检测过程中，共发

现 2 个 QTL。其中效应较大的 QTL 位于 5 号染色

体上 RM6054−RM18933 区间内，名为 qPXO347-5，

LOD 值为 6.7，可以解释 14.3%的表型变异。而另

外一个 QTL，qPXO347-3，与 qPXO61-3 位点重合，

都位于 3 号染色体 RM520−RM3684 区间，LOD 值

为 4.7，表型贡献率为 9%。qPXO347-3 和 qPXO347-5
的抗性等位基因均来自于 Maybelle，分别能减少白

叶枯病病斑长度 1.36 cm 和 2.01 cm。 
2.4  QTL 的聚合 

水稻白叶枯病抗性是水稻一个非常重要的

性状，根据 QTL 分析的结果，对各个白叶枯病

致病小种的致病性的 QTL 进行增效等位基因的

聚合分析(表 5)。我们根据图谱信息筛选出了一

系列的不同数量 QTL 的聚合株系，对其进 
 

表 4  水稻白叶枯病 QTL 分析 
Table 4  QTL analysis of rice bacterial blight 
Race QTL Chromosome Marker interval LOD value Phenotypic explanation (%) Additive effect 
PXO61 qPXO61-3 3 RM520−RM3684 3.6 6.8 −1.6 
 qPXO61-5 5 RM6024−RM163 5.26 11.4 −2.3 
 qPXO61-7 7 RM11−RM1132 3.5 8.7 1.8 
PXO99 qPXO99-2 2 RM555−RM174 2.8 5.0 −1.7 
 qPXO99-5 5 RM6024−RM163 8.1 15.1 −3.2 
 qPXO99-9 9 RM409−RM6543 4.6 7.5 −2.4 
 qPXO99-12 12 RM27706−RM1036 6.2 10.2 2.5 
PXO112 qPXO112-1 1 RM8145−RM3746 2.6 5.2 −1.3 
 qPXO112-5 5 RM6024−RM163 7.4 16.1 −2.7 
 qPXO112-6 6 RM276−RM3183 3.4 6.3 1.5 
PXO347 qPXO347-3 3 RM520−RM3684 4.7 9.0 −1.4 
 qPXO347-5 5 RM6054−RM18933 6.7 14.3 −2.0 
 

表 5  增效等位基因聚合对各致病小种致病性的影响 
Table 5  Effect of synergistic allele aggregation on pathogenicity of various pathogenic races 
Positive alleles Number of lines Lesion length Anova analysis 
No QTL 3 32.69±4.35 a 
qPXO61-3 2 30.26±3.22 a 
qPXO61-3, qPXO61-5 13 20.67±5.41 b 
qPXO61-3, qPXO61-5, qPXO61-7 15 18.43±3.35 b 
No QTL 2 35.08±3.12 a 
qPXO99-2 3 34.25±2.59 a 
qPXO99-2, qPXO99-5 14 26.35±2.56 b 
qPXO99-2, qPXO99-5, qPXO99-9 5 24.86±1.84 bc 
qPXO99-2, qPXO99-5, qPXO99-9, qPXO99-12 3 23.31±1.57 c 
qPXO112-1 4 26.79±3.18 a 
qPXO112-1, qPXO112-5 2 21.78±2.26 b 
qPXO112-1, qPXO112-5, qPXO112-6 4 16.30±3.20 c 
No QTL 21 19.11±4.8 a 
qPXO347-3 9 18.58±2.27 a 
qPXO347-3, qPXO347-5 58 11.99±4.23 b 
Different lowercase letters represent 5% significant level. 
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行各个致病小种的致病性分析。结果发现，所有

的致病小种的致病性随着增效等位基因的增加

而减弱，病斑长度逐渐变短。多重比较分析表明，

多 QTL 聚合显著地降低了白叶枯病致病小种的

致病性。该结果为多 QTL 聚合育种提高白叶枯

病抗性提供了理论基础。 

3  讨论 
白叶枯病抗性是水稻的一个复杂的数量性

状，水稻白叶枯病的研究对水稻生产有着重要的

作用。在本研究中，亲本之间的白叶枯病致病小

种的致病性具有显著的差异，并且在 DH 群体

中，各致病小种致病性呈现连续分布现象，同时

也检测到许多相关的 QTL。这些结果表明，DH
群体各株系对白叶枯病的抗性变异情况说明这

些性状是由多个基因共同控制的结果。另外，

PXO61 的致病性在双亲之间并不显著，但在 DH
群体中变异范围很广，这说明不同的基因聚合可

以导致不同的白叶枯病抗性。这有利于在水稻育

种中进行基因聚合。 
白叶枯病致病小种很多，许多白叶枯病抗性

基因可能就只对某一种或几种白叶枯病致病小

种有抗性，因此，不同致病小种对水稻的致病性

和遗传机制可能并不一样。本研究对 PXO61、
PXO99、PXO112 和 PXO347 这 4 个菲律宾致病

小种进行研究，相关分析表明，这几个致病小种 
之间的致病性存在着显著的相关性，但其相关系

数并不高(位于 0.355 1−0.615 9 之间)。同时，在

QTL 分析过程中，我们检测到了 12 个 QTL，但

只包括 9 个区间，其中只有 RM520−RM3684 和

RM6024−RM163 这两个区间在不同的致病小种

中重复检测到，其他检测到的 QTL 在不同致病

小种中均不一样。这些结果都说明了 PXO61、
PXO99、PXO112 和 PXO347 这 4 个致病小种的

致病性可能有其共同的调控途径，而且同时也具

有其各自的遗传基础。 
本研究共检测到 12 个水稻白叶枯病相关的

QTL，共有 9 个区间，大部分的 QTL 的表型贡

献率并不高。同一个致病小种致病性检测到的

QTL 累加贡献率都只有 30%左右，说明这些致

病小种的致病性可能主要由大量微效 QTL 控制。

Yoshimura 等[8]通过构建 IR24 和 IR-BB1 以及

IR24 和 Kogyoku 杂交 F3 群体接种日本致病小种

X-17，利用图位克隆的方法分离了抗性基因

Xa1。亲本抗性基因检测结果发现 Maybelle 亲本

中含有 Xa1 抗性基因且白叶秋中并没有，但在

后代群体 QTL 分析中未能检测到相关位点，推

测是由于 Xa1 具有小种专一性，与本研究中所

使用致病小种不同导致的。Chen 等[2]和 Luo 等[24]

通过对镇恢 084 和成恢 448 杂交 F2 群体接种菲

律宾致病小种 PXO61 和 PXO86，逐步对 Xa7 进

行分离鉴定，克隆了 Xa7 抗性基因。本研究对

Maybelle 与白叶秋的 DH 群体也接种了致病小

种 PXO61，但未检测出与 Xa7 相同的 QTL。Wang
等[25]用 PXO99 作为鉴别菌株，在普通野生稻中

发掘出一个广谱性的抗病基因 Xa23，本研究同

样也接种了 PXO996 致病小种，但未检测出与

Xa23 相同的基因座位的 QTL，这些可能都是由

于双亲中未含有 Xa7 和 Xa23 基因。在这些检测

到的 QTL 中，也有一些与前人报道的 QTL 区间

相重合。如 xa8[26]，它是最先从 PI231129 中发

现的，对菲律宾小种 PXO61 具有一定的抗性。

其位置与本研究中的 qPXO61-7 的区间重合，位

于 7 号染色体 RM11−RM1132 区间内。另外也

有研究表明，过表达 OsWRKY71 与 OsNRP1 都

可以显著提高水稻的白叶枯病抗性，而这 2 个基

因也分别位于本研究的 qPXO99-2 和 qPXO112-1
区间内。除此之外，我们还检测到许多新的位点，

这些位点与前人的研究并不一致，可能是由于不

同的遗传背景检测到的一些特异的遗传位点。本
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研究的两个亲本分别属于国外引进品种及地方

品种，明显区别于其他研究所用材料的亲本类

型。因此，这些新位点可能是一些新的白叶枯病

抗性的遗传位点。这些新位点当中位于 5 号染色

体中的 RM6024−RM163 在 3 个致病小种均被检

测到，并且其表型贡献率最高，其应用价值最

高，可拓宽我国白叶枯病抗性的基因资源，同

时为最终克隆该基因奠定了基础。 
培育抗白叶枯病的水稻品种是防治水稻白

叶枯病最有效的方法，而大部分白叶枯病具有一

定的小种特异性，因此，通过基因聚合的方法可

以提高白叶枯病的抗性及抗谱。在本研究中，不

同 QTL 座位的聚合可以有效提高水稻的白叶枯

病抗性。在水稻育种中，可以通过本研究的分子

标记，把不同点上的 QTL 的增效等位基因聚合

在一起，用于改良水稻白叶枯病抗性。 
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