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帶有抗白葉枯病基因水稻材料

之檢定評估

楊嘉凌

摘　要
利用國際稻米研究所（IRRI）研發帶有抗白葉枯病基因之19個近同源系材

料，以IRRI接種白葉枯病之評估技術流程，檢定抗性基因材料對白葉枯病之抗

感性。分別進行一、二期作的檢定流程操作，兩個期作接種菌株之檢定結果，發

現抗性基因聚合愈多的材料（如IRBB62、63、64、65及66等）較對照感病品種

表現優異之抗性。本試驗另利用分子標誌輔助技術將抗性基因導入國內的臺稉9
號、桃園3號及臺中秈10號等品種，分別以具有5個Xa基因的IRBB66及3個Xa基因

的IRBB62為貢獻親。103年一期作培育BC2F1材料，利用CAPS、STS及RM20580
等分子標誌進行抗性基因之前景選拔，篩選聚合3至5個抗性基因之個體，於開花

期進行回交。二期作培育BC3F1材料，亦以前述分子標誌進行前景選拔，篩選聚

合多個抗性基因之個體，將於104年自BC3F2族群利用分子標誌選拔同質結合Xa基
因之個體。

前　言
水稻白葉枯病係臺灣水稻主要流行病害之一，近年來兩期作普遍發生，以二

期作發病較嚴重，發病面積年平均達1萬公頃，發病面積有逐年增加的趨勢，對

臺灣稻作生產具有相當威脅性。水稻白葉枯病係由Xanthomonas oryzae pv. oryzae
引起，本病菌發現有許多生理小種之變異，使得田間外表型的選拔效果並不穩

定。目前推廣品種一般對白葉枯病並無良好的抵抗性，主要係育種時缺乏可貢獻

抗病性的親源材料，此外並無可判別流行菌株的品種材料，以致本場長年進行抗

病檢定圃結果，較少發現具有較佳抗性的品種系材料，亦不易判斷地區流行之生

理小種。因此，本研究擬引入IRRI研發針對白葉枯病具有不同抗性基因材料，以

本土白葉枯病菌株對抗性基因材料進行檢定，比對瞭解本土之流行菌株並選擇具

有優良抗性之品種材料作為貢獻親，利用雜交回交方式導入推廣品種，建立具抗



15

第一節　水稻、雜糧作物與農業經營研究第一節　水稻、雜糧作物與農業經營研究

病基因的雜交後代族群材料，於白葉枯病檢定圃篩選檢定表現較佳抗性之品系。

內　容

一、 帶有不同抗性基因材料之抵抗性檢定

(一) 材料與方法

1. 參試材料：利用IRRI導入IR24帶有不同抗性基因之IRBB 4~66等19個近同

源系及對照感病品種臺中在來1號為材料（表一）。

2. 試驗方法：

(1)露天試驗：參試材料順序排列於大田，每材料種植4行，每行10株，單

本植，2重複。

(2)溫室試驗：參試材料種植於試驗盆，每盆單本種植3株，每材料種植 6
盆(3重複×2菌株)，以完全逢機設計（CRD）方式排列於溫室。

(3)接種菌株：以農試所提供培養本土白葉枯病之菌系XG91、XN12與
XF89b 等3個菌株，利用IRRI之水稻白葉枯病抗性檢定標準流程，於分

蘗盛期（秧苗移植後55-60天），將剪刀沾菌液以剪葉法接種於每株稻

葉上，每行或每盆接種不同菌株。

(4)抗感性調查：接菌3週後或對照感病品種臺中在來1號達中感等級時進行

調查，以每株接菌3-5葉片之罹病面積進行調查，罹病判定標準以罹病

最嚴重葉片之判定等級為準，其罹病程度判定標準如表二。

表一、參試材料名稱及其帶有之抗性基因

代號 材料名稱 抗性基因 代號 材料名稱 抗性基因

1 IRBB-4 Xa4 11 IRBB54 xa5/Xa21
2 IRBB-5 xa5 12 IRBB57 Xa4/xa5/Xa21 
3 IRBB-7 Xa7 13 IRBB60 Xa4/xa5/xa13/Xa21 
4 IRBB-8 xa8 14 IRBB61 Xa4/xa5/Xa7 
5 IRBB11 Xa11 15 IRBB62 Xa4/Xa7/Xa21 
6 IRBB13 xa13 16 IRBB63 xa5/Xa7/xa13 
7 IRBB14 Xa14 17 IRBB64 Xa4/xa5/Xa7/Xa21 
8 IRBB21 Xa21 18 IRBB65 Xa4/Xa7/xa13/Xa21 
9 IRBB50 Xa4/xa5 19 IRBB66 Xa4/xa5/Xa7/xa13/Xa21 
10 IRBB51 Xa4/xa13 20 TN1 臺中在來 1 號
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表二、接種白葉枯病菌株之葉片罹病程度判定標準

標準（罹病面積，DLA%） 等　級 反　應

無 0 極抗 (HR)
罹病面積率 1 ～ 5 % 1 抗 (R)
罹病面積率 6 ～ 12% 3 中抗 (MR)
罹病面積率 13 ～ 25% 5 中感 (MS)
罹病面積率 26 ～ 50% 7 感 (S)
罹病面積率 51 ～ 100% 9 極感 (HS)

  *抗感性反應調查每株接菌葉片之罹病面積（病斑長度/全葉長度）。
**罹病判定標準以罹病最嚴重葉片之判定等級為準。

(二)抵抗性檢定結果

1. 露天試驗：

第1期作檢定結果顯示，對XG91反應呈抗級者有IRBB50、IRBB54、
IRBB64、IRBB65及IRBB66，對XN12反應呈抗級者有IRBB54、IRBB62、
IRBB64、IRBB65及IRBB66，對XF89b則多呈現抗級。綜合檢定結果，

發現IRBB50、IRBB54、IRBB62、IRBB63、IRBB64、IRBB65及IRBB66
等材料具有良好之抵抗性（圖一）。第2期作檢定結果顯示，所有材料對

XG91及XN12皆無抗級反應，對XF89b則有IRBB57、IRBB62、IRBB63及
IRBB66等材料呈現抗級。綜合檢定結果，以IRBB50、IRBB54、IRBB57、
IRBB61、IRBB62、IRBB63、IRBB64、IRBB65及IRBB66等材料，呈現平

均2.3~3等級中抗反應之較佳抗性（圖二）。

圖一、103年1期作露天檢定白葉枯病菌株之抵抗性結果。
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圖二、103年2期作露天檢定白葉枯病菌株之抵抗性結果。

2. 溫室試驗：

由第1及2期作檢定結果（圖三及圖四）發現，IRBB7、50、57、60、
61、62、63、64、65及66等10個材料之抵抗性表現，於2個期作間均具有

穩定良好之抗性表現。第1及2期作檢定IRBB7（單一基因Xa-7）、IRBB50
（含2個基因Xa-4、xa-5）之反應均分別為3.0（中抗級）及1.7（抗級），

而含3個基因以上的IRBB57、60、61、62、63、64、65及66等材料之抵抗

性表現甚佳，平均抵抗性多為1.7等級以下的抗級。

圖三、103年1期作溫室檢定白葉枯病菌株之抵抗性結果。
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圖四、103年2期作溫室檢定白葉枯病菌株之抵抗性結果。

二、導入抗性基因改良國內推廣品種：

目前發現的水稻白葉枯病抗性基因超過30個以上，分別為Xa1至xa32，對國

內流行菌株具穩定單一抗性基因座係xa5、Xa7及Xa21等，依IRRI的建議，當堆疊

多個抗性基因時，對白葉枯病的抗性效果較佳且穩定。堆疊3個以上抗性基因的

品系確實對國內流行菌株具有廣幅且穩定的抗性。因此，本試驗研究的目標係至

少導入3個抗性基因於推廣品種。

本試驗利用分子標誌輔助選拔抗白葉枯病材料，選擇臺稉9號（TK9）、桃

園3號（TY3）及臺中秈10號（TCS10）等國內推廣品種為母本，與 IRRI已育成

具白葉枯病抗性基因之導入系IRBB66或IRBB62進行至少 3 次之回交操作（圖

五），利用IRRI的基因型資料庫及外表型調查系統，配合利用InDel標誌技術進行

背景選拔評估輪迴親回復率，將目標基因導入改良國內品種。

圖五、分子標誌輔助導入抗病基因予回交材料之譜系流程。



19

第一節　水稻、雜糧作物與農業經營研究第一節　水稻、雜糧作物與農業經營研究

101年第二期作分別建立TK9/ IRBB66、TY3/ IRBB66及TCS10/ IRBB62等雜

交組合。102年第一期作分別培育此三個雜交F1族群共53株個體，於幼苗期利用

CAPS，RM20580及STS等分子標誌檢測Xa4、xa5、Xa7、xa13及Xa21等抗性基

因，檢測結果剔除感病同質結合個體後，於抽穗開花期進行第一次回交（BC1）

操作及收集雜交種子。102年第二期作各組合分別培育81、288及69個單株個體之

BC1F1族群，幼苗期進行抗性基因的前景選拔，同樣利用前述分子標誌檢測Xa等
抗性基因的存在。

103年第一期作培育各組合之BC2F1族群，分別種植75、129及233個單株個

體，檢測結果顯示，TK9/IRBB66的族群含0至5個抗性基因分別呈現21、10、
10、19、14及1個的分布（圖六，A）；TY3/IRBB66的族群則分別呈現103、9、
7、3、7及0個體的分布（圖六，B）；IRBB62係堆疊Xa4、Xa7及Xa21等三個基

因之近同源系，因此檢測TCS10/IRBB62的BC2F1族群的結果，含0至3個抗性基因

的個體分別呈現65、77、71及20個體的分布（圖六，C）。

103年第二期作培育各組合之BC3F1族群，分別種植245、595及241個單株個

體，皆於幼苗期進行抗性基因前景選拔。檢測結果顯示，TK9/IRBB66的族群分

別呈現47、90、70、22、10及6個的分布（圖七，A）；TY3/IRBB66的族群分別

呈現146、240、166、27、16及0個體的分布（圖七，B）；TCS10/IRBB62的族群

含0至3個抗性基因的個體，分別呈現52、90、82及17個體的分布（圖七，C）。

圖六、三組合BC2F1族群以分子標誌檢測抗性基因數之頻度分布。
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圖七、三組合BC3F1族群以分子標誌檢測抗性基因數之頻度分布。

結　語
103年於水稻分蘗盛期（秧苗移植後55-60天），進行剪葉接種菌株的結果顯

示，參試材料接種後之抗性反應受期作間的環境影響，第二期作較第一期作多呈

感病等級，與以往經常於2期稻作發生白葉枯病經驗相仿。惟二期作9月中、下旬

之高溫乾燥應不利菌株發展，本場因此為避免影響菌株反應，田間稻株接種後，

持續2-3周維持田間高水位(5cm以上)。由檢定引自IRRI材料之結果，不論室外田

間或室內溫室之接種環境，堆疊多個抗病基因之材料（譬如IRBB62、64、65及
66等），於2個期作間均具穩定且良好之抗病性，可作為抗病育種之材料。

本研究另利用IRRI具有堆疊多個抗性基因的同源系材料，以分子標誌輔助

選育以導入國內推廣品種，育成具有良好抵抗白葉枯病能力之新品系材料。選

定具有Xa4、xa5、Xa7、xa13及Xa21等抗性基因的IRBB66及具有Xa4、Xa7及
Xa21等基因的IRBB62為貢獻親，以TK9、TY3及TCS10為輪迴親。103年第一期

作培育BC2F1材料，利用分子標誌進行Xa基因之前景選拔，以篩選堆疊5個（來

自IRBB66）或3個（來自IRBB62）抗性Xa基因之個體，並於開花期進行回交三

代（BC3）。第二期作培育BC3F1材料，一樣利用分子標誌進行Xa基因之前景選

拔，以篩選堆疊5個或3個抗性Xa基因之個體，收獲自交種子（BC3F2世代）。將

於104年培育BC3F2世代，期望自BC3F2族群利用分子標誌選拔具同質結合Xa基因

之個體。由於TY3 / IRBB66回交族群自BC2F1世代不具堆疊5個Xa基因之個體，
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堆疊4個Xa基因的個體不具xa5或xa13基因。於104年將進行Xa4/xa5/Xa7/ Xa21與
Xa4/Xa7/xa13/Xa21的雜交，以重新獲得堆疊5個Xa基因之TY3 / IRBB66回交個

體。
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