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摘    要 

李長沛、黃守宏、陳哲仁、曾東海、賴明信、古新梅。2011。野生稻 Oryza officinalis基因
導入系統褐飛蝨抗性的研究。台灣農業研究 60:263–278。 

褐飛蝨為水稻的主要害蟲，除栽培稻外，野生稻為另一可提供培育抗褐飛蝨

的重要基因庫。本試驗由栽培品種台農 67號為輪迴親本，野生稻 Oryza officinalis
為貢獻親，所建立的 134 個導入系統 (BC2F19) 中獲得 96 個抗褐飛蝨系統。利用
172對 SSR分析 134個導入系統結果顯示，抗蟲系統 (RS ≤ 5) 與感蟲系統 (RS > 
5) 的 O. officinalis或非親本基因型比例，平均分別為 20.4%、13.0%。探討各分子
標誌與褐飛蝨抗性之關聯性顯示，除第 1對、第 8對染色體外，其餘 10對染色體
上均發現與褐飛蝨抗性有關的標誌；單一系統最多具有 9 對染色體上含有與褐飛
蝨抗性有關的標誌，但有 25個抗性系統不帶有試驗中所獲得的任一個抗性連鎖標
誌。另外，也發現 O. officinalis及 4個導入系統帶有與 Bph2共連鎖 KPM2的抗性
標誌。所獲得的這些抗性系統及其遺傳背景資料，將有利於由 O. officinalis而來的
抗褐飛蝨特性在遺傳研究及育種上的利用。 

關鍵詞︰野生稻 Oryza officinalis、導入系統、褐飛蝨抗性、簡單重複序列 (SSR)。 

前    言 

褐飛蝨為水稻主要害蟲之一，台灣褐飛蝨

的族群除可由本地越冬蟲繁殖者外，大部分為

由海外遷入者所繁殖之後代。海外主要遷出地

區以大陸華南為主，其次為越南北部及菲律賓

呂宋島等地 (Cheng & Lu 1990; Huang et al. 
2010)。根據褐飛蝨對水稻判別品種之危害的反
應，可分為不同生物小種 (biotype) (Chelliah & 

Bharathi 1993)，第一型生物小種 (biotype 1) 只
能危害不具抗性基因的品種；第二型生物小種 
(biotype 2) 是在連續廣泛種植帶有 Bph1 抗性
基因的水稻品種後出現 (Khush 1977)；第三型
生物小種 (biotype 3) 則是在連續栽植帶有抗
褐飛蝨基因 bph2 品種地區出現 (Pathak et al. 
1969; Pathak & Heinrichs 1982)；顯示褐飛蝨在
抗性寄主植物的壓力下，可逐漸篩選出適應於

該抗蟲品種上之有害生物小種的族群，而使水
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稻原有抗蟲性因而崩潰 (Cheng & Chang 1979; 
Chang 1980; Jairin et al. 2007)。國內已育成的抗
褐飛蝨品種，由其親緣推估大多為帶有 Bph1
或 bph2 抗性基因之親緣 (Huang 1987)。這些
抗褐飛蝨品種自 1990 年代開始因遭受由海外
遷入之有害生物小種 (virulent biotypes) 個體
之持續增加，除台農 69號 (其抗蟲基因可能為
Bph3，來自野生稻 O. rufipogon) 仍具有抗性外 
(Huang et al. 1982)，其他抗蟲品種對目前遷入
之褐飛蝨族群 (含有高比率之第二型及第三型
生物小種) 已無抵抗性 (黃守宏未發表報告)，
顯示由單主效抗蟲基因所支配之抗蟲性易於被

褐飛蝨所適應，而失去抗蟲作用，因此尋求更

多元的抗蟲基因為當前之亟務。 
水稻抵抗褐飛蝨的研究開始於 1967 年 

(Pathak et al. 1969)，至目前已發現 20個以上與
褐飛蝨抗性有關的主效基因  (Brar et al. 
2009)，這些主效基因絕大部份來自印度與錫蘭
等南亞之傳統秈稻型地方品種。此外，各類野

生稻種原提供抗性來源亦日益受到重視，其中

包括具有與栽培稻相同基因組 (AA) 的祖先
種 O. rufipogon (Huang et al. 1982; Li et al. 
2001) 及一年生的 O. nivara (Wu et el. 2009)；
或有別於栽培稻基因組的 O. australiensis (EE) 
(Ishii et al. 1994; Jena et al. 2006)、O. eichingeri 
(CC) (Liu et al. 2001)、O. officinalis (CC) 
(Hirabayashi et al. 1997; Huang et al. 2001; 
Renganayaki et al. 2002; Yang et al. 2004)；甚至
四倍體之野生稻種 O. latifolia (CCDD) (Yang et 
al. 2002) 及 O. minuta (BBCC) (Rahman et al. 
2009)。其中值得注意的是從 O. officinalis的導
入系統中，已檢測出 5個與褐飛蝨抗性有關的
基因，分別散布在第 3、4及 12對染色體上，
對於目前已能區分之 4種褐飛蝨的生物小種皆
具有不同程度的抗性；從該野生稻種也獲得抗

白背飛蝨  (Tan et al. 2004a) 及抗白葉枯病 
(Tan et al. 2004b) 的基因。許多研究均顯示野

生稻中具有豐富的抗病、蟲基因，且同一野生

稻系統可能帶有多個可供應用於育種上的有利

基因。 
多年生野生稻種 O. officinalis 分布於南

亞、東南亞至澳洲北方，與栽培稻雜交因胚乳

種子發育後期容易退化，導致雜交成功率較

低，藉由幼胚培養可以提高成活率，而其雜種

F1會有高度不稔及穎花退化的現象，透過連續

回交栽培稻可以逐漸恢復稔性並獲得可以分析

的族群。越來越多的證據指出在進行種間雜交

育種的同時，配合分子標誌的應用，導入系統

成為遺傳分析、偵測新基因及數量基因座 
(QTL) 基礎圖譜之建構的良好材料 (McCouch 
et al. 2007)。農業試驗所進行稻屬種間雜交擴大
栽培稻遺傳變異之研究已有多年，利用由菲律

賓國際稻米研究所引進原產於泰國之 O. 
officinalis (IRGC Acc. 100896) 與稉稻品種台

農 67號 (TNG67) 雜交及回交，經多年外表型
的選拔與褐飛蝨抗性檢定，育成 134個 BC2F19

導入系統 (Introgression lines, ILs)。本試驗即針
對這些導入系統進一步確認其對褐飛蝨的抗蟲

性，並進行簡單重複序列  (Simple sequence 
repeat, SSR) 分析以了解其遺傳組成，利用已知
的褐飛蝨抗性連鎖標誌進行分析，以及討論由

O. officinalis 的導入系統可能帶有之褐飛蝨抗
性基因型，供做未來進行褐飛蝨抗性遺傳及育

種之應用的參考。 

材料與方法 

導入系統的建立 
試驗中參試的系統，係農業試驗所以台農

67號 (Tainung 67, TNG 67) 為輪迴親本，原產
於泰國的野生稻 O. officinalis 系統  (IRGC 
Acc. 100896) 為貢獻親本，在農業試驗所 (台
中) 進行雜交及回交，並經幼胚拯救培養，從
後代中選取株型及稔實率佳之植株繼續繁殖，

於各世代淘汰株高太高、易倒伏、芒太長、落
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粒性強及褐飛蝨抗性表現不佳的系統，並於優

良系統中增選 3–5 株於下一世代繁殖，至
BC2F19 獲得 134 個導入系統  (Introgression 
lines, ILs)，供進一步褐飛蝨檢定及 DNA分析
之用。 

褐飛蝨檢定 
褐飛蝨檢定於農業試驗所嘉義分所進行，

將供檢品種 (系) 種子播種於檢定盤，每盤可
栽植 72品種 (系)，各含輪迴親本 TNG67、抗
蟲對照品種 Mudgo、H105 及感蟲對照品種台
中在來 1號 (TN1)。待秧苗發育至 3葉期，移
置於溫室內檢定槽，然後再將人工大量繁殖之

褐飛蝨若蟲 (2–3齡) 釋放於秧苗，讓其選擇危
害，接蟲密度約為每秧 2–3隻。抗、感對照品
種均重複 4次，導入系統則每品系重複 2次。
待感蟲對照品種 TN1被害枯萎時，開始按其被
害情況分為 0–9級級記錄 (IRRI 2002)。 

總量 DNA 萃取 
總量 DNA 萃取，使用 Promega 公司生產

的 DNA純化萃取組 (purification kit)。將 0.1 g
完全展開的水稻新鮮葉片剪碎，置入 2 mL 的
離心管中，並加入 3顆直徑 3 mm鋼珠，以均
質機震盪 1分鐘，將葉片研磨成粉末狀。隨後
於 2 mL離心管中，各加入 600 μL的 nuclei lysis 
溶液，震盪 30 秒，置於 65℃水浴槽反應 1 小
時。之後加入 3 μL 的核醣核酸水解酵素 

(RNase) 溶液，在 37℃ 的水浴槽中反應 15 分
鐘，再置於室溫 5分鐘。加入 200 μL的蛋白質
沉澱 (protein precipitation) 試劑後震盪 20秒，
之後以 13,000 rpm離心 3分鐘。離心後，吸取
600 μL上清液移至新的 1.5 mL離心管，加入
0.8 倍異丙醇 (isopropanol)，輕微的來回搖晃
使 DNA沉澱。放入-20℃冰箱沉降 3 小時，再
以 13,000 rpm 離心 1分鐘。倒去上清液，加入
400 μL的 70%冰酒精潤洗，隨後以 13,000 rpm 
離心 1 分鐘。最後倒去上清液，置於 65℃ 烘
箱烘乾 5 分鐘，再加入 50 mL 的蒸餾水回溶

DNA 後，估算 DNA 濃度及品質後，保存於 
-20℃備用。 

已知褐飛蝨抗性基因及連鎖標誌分析 
源自於秈型地方品種 ASD7 抗性基因

bph2，經導入稉稻品種育成稉稻背景下的近同

源系後，其抗性呈現顯性  (Bph2) 的表現 
(Murata et al. 1997)。Murai et al. (2001) 以
AFLP (Amplified fragment length 
polymorphism) 定位 bph2的位置，Sharma et al. 
(2004) 則進一步從中獲得的與 Bph2 抗性共分
離的酶切擴增多型性序列 (cleaved amplified 
polymorphic sequence, CAPS) 標幟 KPM2。試
驗中則針對 KPM2篩選兩親本及各導入系統，
探討親本及導入系統帶有 Bph2 的可能性。參
試材料經 PCR 反應後，以 Hinf I 酶切後進行
電泳分析，分析步驟如 Sharma et al. (2004) 所
述。此外，針對已知的褐飛蝨抗性相關基因 
(bph12、Bph12(t)、Bph13(t)、Bph14、Bph15) 落
在物理圖譜位置上連鎖的 SSR標誌，先篩選親
本 TNG67與 O. officinalis間的多型性，再以多
型性標誌用來篩選 134個 ILs。  

水稻簡單重複序列  (Simple sequence 
repeat, SSR) 分析與分組分析法 
簡單重複序列分析參考 Temnykh et al. 

(2000) 之方法，依據 Gramene 網站水稻資料庫 
(http://www.gramene.org/) 及  McCouch et al. 
(2002) 提供之 SSR 引子資訊。篩選平均分佈
於水稻 12 條染色體上的 SSR 分子標誌；SSR 
分析的操作步驟則是參照 McCouch et al. 
(1997) 的方法，將 PCR 增幅的產物 DNA 以
2–3% 洋菜膠體 (SFR) 電泳分離，並以溴乙烯 
(Ethidium Bromide) 溶液顯影，於紫外光下呈
像並拍照紀錄之。 
混合分組分析法是將各系統所得之抗性等

級由抗到感級按序排列後，以最抗褐飛蝨的 6
個系統 (RS = 3.0) 及最不抗褐飛蝨的 9個系統 
(RS > 7) 分為兩群，比較兩群之間差異性的分
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子標誌，再進行差異性標誌與全部 ILs 褐飛蝨
抗性的關連性檢定。 
最後，就各標誌所得之基因型及其褐飛蝨

抗性等級，依輪迴親本基因型之抗性等級及非輪

迴親本基因之抗性等級進行顯著性測驗 
(t-test)，以測定親本基因型間抗性等級的差異性。 

結  果 

導入系統之褐飛蝨抗性及其基因組成 
參試系統的抗蟲性是利用褐飛蝨第一型生

物小種 (biotype 1)，於秧苗期進行集團篩檢，
檢定結果示如圖 1，兩個帶有抗性基因的對照
品種Mudgo (帶有 Bph1) 和 H105 (帶有 bph2) 
之抗性等級 (RS) 分別為 5.0和 4.7，輪迴親本
台農 67 號 (TNG67) 抗性等級 7.0–9.0 平均為
7.7，感蟲對照品種台中在來 1 號則為 9.0，顯
示輪迴親本並不具有褐飛蝨的抵抗性。各導入

系統篩檢所得抗性等級的分布由 3.0–9.0，其中
以 5.0–6.0的數目最多。若以抗性對照品種為基
準，參試的 134個系統中有 96個系統的褐飛蝨
抗性與對照品種Mudgo (RS = 5.0) 相同或抗性
更高，其中有 18個系統抗性等級低於 4.0，顯
示這些系統可能具有不同的抗蟲基因，且其抗性

對本檢定使用之褐飛蝨生物小種，比抗蟲對照品

種Mudgo及H105具有更強的褐飛蝨抗性。 
探討各導入系統之遺傳組成上，經 172個

SSR分析之結果，比較抗褐飛蝨系統與不抗褐
飛蝨系統間不同基因型頻度的變化 (圖 2)，帶
有的 O. officinalis或非親本型頻度增加抗蟲系
統也有增加的趨勢。抗蟲系統中 (RS ≤ 5.0) 所
帶有的 O. officinalis 或非親本型比例最高為
51.2%、最低 4.2%；感蟲系統 (RS > 5) 所帶的
有 O. officinalis 或非親本型比例最高為
42.1%、最低 1.7%，抗蟲與感蟲兩群平均分別
為 20.4% 和 13.0%。另外，抗蟲與感蟲兩群中
分別有 40% 及 60%的系統其O. officinalis或非
親本基因型的比例低於 10%。綜合而言，抗性

系統帶有較多 O. officinalis或非親本基因型，
而感蟲系統則有較多的輪迴親本 TNG67 的基
因型。 

已知褐飛蝨抗性基因相關標誌的分析 
分析已知褐飛蝨抗性基因的緊密連鎖標

誌，本研究利用 KPM2 篩選發現在兩親本
TNG67及 O. fficinalis間有多型性，進一步分析
ILs 結果顯示有 2 個系統的 KPM2 具有 O. 
oficinalis的同型結合基因型，也有 2個系統於
KPM2 上呈現異質結合基因型，其餘系統均表
現出與 TNG67 相同的同質結合基因型 (圖
3)。這 4個帶有 O. officinalis KPM2條帶的系
統，其褐飛蝨抗性等級 (RS) 為 4.7–5.7 (圖 3
中分別以 5、6示之)，接近抗性對照品種Mudgo
及 H105，顯示野生稻 O. officinalis對褐飛蝨的
抗性也可能與 Bph2 的抗性基因或含有同等抗
性等級的基因有關。 
另外，在前人研究中發現 Bph12、Bph12(t)、

Bph13(t)、Bph14、Bph15等抗性基因已獲得定
位 (Hirabayashi et al. 1997, 2003; Huang et al. 2001; 

 

圖 1. 台農 67號 × 野生稻 O. officinalis之導入系統 
(BC2F19) 的褐飛蝨抗性分布 
Fig. 1. Number of BC2F19 introgression lines from 
TNG67 × O. officinalis (IRGC acc. 100896) in each of 
the nine scores of resistance to brown planthopper. 
Note Mudgo and H105 are rice varieties for resistant 
control and TNG67 is the recurrent parent for 
susceptible control. 
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圖 2. 導入系統中 O. officinalis基因頻度與褐飛蝨之抗性及感性之影響。 
Fig. 2. Distribution of BPH resistant and susceptible introgression lines from advanced backcross inbred lines of 
TNG67 × O. officinalis (IRGC acc. 100896).  R: Resistance (introgression lines with score of 5 or less); S: 
Susceptible (introgression lines with score higher than 5). 

 

圖 3. 由台農 67號 × O. officinalis而來之導入系統應用褐飛蝨抗性基因 Bph2 共分離 KPM2引子進行 PCR反
應後之 CAPS電泳分析圖。M：分子量標誌 (bp)；樣品號碼：A為輪迴親台農 67號，C為野生稻 O. officinalis，
其餘為 O. officinalis基因導入系統，數字代表各系統的褐飛蝨抗性等級。條帶出現在 56 bp及 105 bp時為 RR；
161 bp時為 rr (Sharma et al. 2004)。 
Fig. 3. PCR reaction of the resistance introgression lines of rice from TNG67 × O. officinalis (IRGC acc. 100896) 
showing bandings of Bph2 (BPH resistance gene)-linked co-dominant marker KPM2 Lane M is marker of map 
positions (bp), lane A is recurrent parent rice variety TNG67, lane C is wild rice O. officinalis (IRGC acc. 100896) 
and other lanes are introgression lines.  Number represents BPH resistance score for individual introgression lines. 
Bandings of 56 bp and 105 bp represent RR and banding of 161 bp represents rr (Sharma et al. 2004). 
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表 1. 導入系統褐飛蝨抗性連鎖標誌之抗感分離檢定 
Table 1. Testing introgression lines of rice for resistance to brown planthopper (BPH) using resistance linkage 
markers  

Marker   Gene Chr.z Position (Mb) y
Number of lines Mean of resistance score v t-test  

1/1 x 2/2 w 1/1 2/2 for score 

RM1002   Bph13(t) 3 7.12 87 47 5.2  5.3  ns 

RM218   Bph13(t) 3 8.38 91 40 5.3  5.2  ns 

RM489   Bph13(t) 3 4.31 99 35 5.3  5.2  ns 

RM5480   Bph13(t) 3 5.31 101 33 5.3  5.0  ns 

RM1317   Bph13(t) 3 15.75 90 44 5.2  5.3  ns 

RM3199   Bph14 3 30.31 82 42 5.4  5.0  ns 

RM1038    Bph14 3 33.59 64 70 5.4  5.2  ns 

RM514   Bph14 3 35.23 96 38 5.3  5.1  ns 

RM6987   Bph14 3 34.71 92 42 5.3  5.1  ns 

RM1354   bph12 4 26.07 108 26 5.2  5.5  ns 

RM8213   Bph12(t) 4 4.43 87 47 5.2  4.5  *** 

RM16563   Bph12(t) 4 9.53 82 52 5.2  4.7  ** 

RM3658   Bph15 4 6.31 83 51 5.3  4.5  *** 

RM5953   Bph15 4 9.36 82 52 5.2  4.7  ** 

RM16578   Bph15 4 10.53 110 23 4.9  5.2  ns 

RM5633   Bph15 4 13.05 84 50 5.1  4.7  ** 
z Chromosome number. 
y The estimation of physical distance was based on the Nipponbare sequence. 
x Homozygosis of recurrent parent TNG67. 
w Homozygosis of O. officinalis (IRGC acc. 100896) or non parents. 
v Resistance ≤ 5, Susceptible > 5. 
**,*** significantly at 1%, 0.1% respectively by t- test for means of resistance score. 

 
Renganayaki et al. 2002)，本研究根據其位置或
連鎖的 SSR 標誌，篩選出具有兩親本 O. 
officinalis 和 TNG67 的多型性標誌 (表 1)，以
這些多型性標誌篩選各導入系統的結果，發現

第 3對色體上與 Bph13及 Bph14有關的 10個
SSR 標誌在 ILs 各基因型間褐飛蝨抗性並無明
顯的差異；但位於第 4 對染色體上的 7 個與
Bph12、Bph12(t)、Bph15連鎖 SSR標誌中，除
RM1354及 RM16578外，ILs 在這些分子標誌
的各基因型間與褐飛蝨抗性具有顯著性的差

異，帶有 O. officinalis親本型或非親本型的抗
性等級 (RS = 4.5–4.7) 顯著低於 TNG67親本

基因型之抗性等級 (RS = 5.1–5.3)。綜言之，根
據上述結果推測 ILs並不帶有位於第 3 對染色
體上已知的 Bph13及 Bph14；反之，ILs可能帶
有位於第 4對染色體上已知的 O. officinalis褐
飛蝨抗性基因 Bph12及 Bph15。 

褐飛蝨抗性分群與相關標誌的分析 
根據各導入系統篩選 BPH的結果，選出最

抗褐飛蝨 (RS = 3) 的 6個系統，與最不抗褐飛
蝨 (RS ≧ 7) 的 9個系統，比較兩群內各染色
體上基因型的分布，結果顯示抗群的系統有較

多野生稻 O. officinalis 的基因型以及非親本
型，其比例由 20.9–32.0%，平均為 26.3%。反



O. officinalis褐飛蝨抗性之研究 

 

269

之，在感群的系統中野生稻片段明顯減少，其

比例由 1.7–19.4%，平均為 9.3%，更明確的顯
示出抗性系統帶有較多的 O. officinalis基因型
及非親本基因型。 
比較兩群各染色體上差異性的分子標誌 

(圖 4)，也發現抗、感兩群之間，除第 1及第 8
對染色體上，無明顯差異性的標誌分佈外，其

餘 10對染色體上，共發現 26個差異性較大的
SSR。在第 5對及第 10對染色體上，感蟲的系
統均屬於輪迴親的基因型，未發現導入的 O. 
officinalis或非親本的基因型。將這些差異性的
標誌分為屬於輪迴親 TGN67 之基因型及非輪
迴親之基因型 (含 O. officinalis 和非親本基因
型)，檢定單一分子標誌於兩群基因型間褐飛蝨
抗性的差異性，除第 3 對染色體上的 RM5480
及第 6對染色體上的 RM1161外，其餘分布在
10 對染色體上的 24 個 SSR，兩群基因型間之
褐飛蝨抗性均有不等程度的顯著性差異 (表
2)，其中原本在第 3 對染色體上已知基因附近
未發現與抗性有關的標誌，在分群分析中

RM3646 則與褐飛蝨抗性具有相關性。第 4 對
染色體上也多出 3個與抗性有關的 SSR，分別

為 RM3839、RM6089、RM349。另外，在第 9、
11、12 對染色體上各僅獲得一個 SSR 與褐飛蝨
抗性有關，在第 2、5、6、7、10 對染色體上均
可發現 2 個或 2 個以上與褐飛蝨抗性相關的
SSR。 
綜合以上利用已知基因標誌篩選以及分群

篩選的結果，來自栽培稻與野生稻 O. officinalis
育成的導入系統，可能帶有已知的基因 
(Bph2、Bph12(t)、Bph15) 外，也受到其他抗性
基因的調控。將位在同一染色體上與褐飛蝨抗

性有關的標誌視為單一染色體片段的作用，估

算抗性系統 (RS ≤ 5) 可能帶有褐飛蝨抗性基
因片段，12 對染色體中有 10 對染色體與褐飛
蝨抗性有關。就單一系統而言，如圖 5所示，
最多帶有 9 對染色體上抗性有關的標誌 (9 個
系統)，整體而言有 55 個系統帶有 3 對以上染
色體上的褐飛蝨抗性有關的分子標誌，但也發

現有 25個抗性系統，並未帶有任染色體上所獲
得褐飛蝨抗性有關的標誌，其中有 5個系統抗
性等級為 3.7，比對照品種 Mudgo 及 H105 具
有更強的褐飛蝨抗性。顯示抗性系統中尚有許

多未偵測出的褐飛蝨抗性連鎖的標誌。  

 
圖 4. 最抗及最不抗褐飛蝨之導入系統群以 172對 SSR篩選之結果。 
Fig. 4. Distribution of 172 SSR on chromosomes of introgression lines of rice fromTNG67 × O. officinalis (IRGC 
acc. 100896) with the highest (Top) and the lowest (Bottom) score of BPH resistance. Light blue, black, and gray 
colors represent the homozygous allele of recurrent parents TNG67, donor parents O. officinalis, and non parents 
respectively. Pink represents the heterozygous allele of parents and white represents the allele of non parents’ type. 
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表 2. 各導入系統對褐飛蝨之抗性及感性分群的差異性標誌篩選 
Table 2. Testing introgression lines of rice for resistance to brown planthopper using different markers (BPH) from 
the best resistant and the least resistant introgression lines  

Marker  Chr.z Position (Mb) y 

Number of lines Mean of resistance score v   t-test  

1/1x   2/2w 1/1 2/2 for score  
RM145 2 7.71  99 35 5.1  4.7  * 

RM324 2 11.39  95 32 5.0  4.6  * 

RM6379 2 23.57  92 42 5.1  4.7  ** 

RM406 2 35.24  103 28 5.1  4.5  ** 

RM5480 3 5.32  101 31 5.0  4.8  ns 

RM3646 3 21.95  98 35 5.1  4.7  * 

RM3839 4 23.87  81 49 5.1  4.6  *** 

RM6089 4 29.37  103 26 5.0  4.7  * 

RM349 4 32.47  103 27 5.0  4.8  * 

RM5329 5 20.01  96 31 5.1  4.7  * 

RM6954 5 22.00  115 19 5.1  4.4  *** 

RM480 5 27.29  89 45 5.1  4.7  ** 

RM161 5 -u 95 39 5.2  4.5  *** 

RM19236 6 0.27  92 37 5.1  4.6  ** 

RM508 6 0.44  96 37 5.1  4.6  ** 

RM8072 6 1.41  93 35 5.1  4.6  ** 

RM1161 6 13.75  94 40 5.0  4.9  ns 

RM3864 7 6.30  107 24 5.1  4.7  ** 

RM234 7 25.40  108 26 5.0  4.7  ** 

RM1328 9 9.00  83 51 5.2  4.6  *** 

RM7545 10 3.79  96 38 5.2  4.4  *** 

RM25246 10 10.31  95 36 5.1  4.6  ** 

RM5689 10 13.22  92 37 5.2  4.5  *** 

RM496 10 22.17  93 41 5.1  4.8  * 

RM224 11 21.80  94 36 5.1  4.6  ** 

RM8215 12 1.59  99 35 5.1  4.5  *** 
z Chromosome number. 
y The estimation of physical distance was based on the Nipponbare sequence. 
x Homozygosis of recurrent parent Tainung 67. 
w Homozygosis of Oryza officinalis (IRGC acc. 100896) or non parents. 
v Resistance ≤ 5, Susceptible > 5. 
u The Nipponbare sequence is not decided yet. 
*,**,*** significantly at 5%, 1%, 0.1% respectively by t- test for means of resistance score. 

 

討  論 

稻屬除具有 AA 染色體組的栽培稻種

Oryza sativa、O. glaberrima以及其近緣野生稻
種外，還有多種不同類型染色體組野生稻種，

這些野生稻種具有豐富的環境適應性及遺傳變 
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圖 5. 台農 67號 × 野生稻 O. officinalis之褐飛蝨抗
性導入系統其抗性基因座落的染色體數。 
Fig. 5. Number of rice chromosomes harboring the 
resistance marker from the BPH resistance lines in 
BC2F19 introgression lines of TNG67 × O. officinalis 
(IRGC acc. 100896). 
 
異性，已成為稻作品種改良的重要種原 (Brar 
& Ishii 1997)。其中多年生野生稻種O. officinalis 
(CC 染色體組) 已被發現帶有許多抗褐飛蝨、
白背飛蝨及白葉枯病等有利基因 (Brar et al. 
2009)。尤其在褐飛蝨抗性的研究上，從 O. 
officinalis 的導入系統中定位出多個抗性基
因，有位在第 3 對染色體上的 bph11、Bph13
及 Bph14，落在第 4 對染色體上的 Bph12、
Bph12(t)、Bph15以及第 11對染色體上的 Bph6 
(Huang et al. 2001; Jena et al. 2002; Renganayak et 
al. 2002; Hirabayashi et al. 2003)。 
在褐飛蝨抗性基因的利用上，應用最早且

最廣的抗性基因為位在第 12 對染色體上的
Bph1 及 bph2 (Hirabayashi & Ogawa 1995; 
Murata et al. 1997; Murai et al. 2001)。其中源自
於秈型地方品種 ASD7褐飛蝨性基因，於秈稻
背景下呈隱性基因表表現，但導入在稉稻背景

下，則呈顯性 (Bph2) 的表現 (Murata et al. 
1997)。Murai et al. (2001) 以 AFLP定位 bph2
的位置，為增進兩抗性基因標誌的利用效率，

Sharma et al. (2004) 進一步將 Bph1及 Bph2之
AFLP分子標誌轉換成 PCR進行的 CAPS共顯

性標誌 Em24G、KPM2。本試驗中則發現野生
稻O. officinalis及其導入系統帶有位於第 12對
染色體上標誌 KPM2，顯示 O. officinalis 也可
能帶有 Bph2的基因。Sun et al. (2006) 也針對
ASD7 所定位到褐飛蝨抗性區域，再度利用目
標位置的相應的 SSR標誌，進行其後代抗性個
體的篩選，結果兩標誌RM7102、RM463對bph2
的褐飛蝨抗性能力分別達 89.9%、91.2%。參試
材料中可能帶有 Bph2 的基因的導入系統，可
進一步參考 Sun et al. (2006) 建立分析族群並
增加 RM7102–RM463 區間附近多型性標誌密
度，以確定 O. officinalis是否帶有 bph2有抗性
標誌及探討分子標誌輔助選拔效率。 
另外，位在第 12對染色體上與褐飛蝨抗性

有關基因，還有 Hirabayashi et al. (2003) 由 O. 
officinalis 而 來 之 抗 褐 飛 蝨 導 入 系 統
IR54742-1-11-17 與不具抗性的稉稻品種

Hinohikari建立 94個重組自交系，獲得的抗褐
飛蝨 QTLs，其中定位出新的褐飛蝨抗性基因
bph11及 bph12，位於第 3及第 4對染色體上，
也在第 12 對染色體上發現與抗性有關的
QTL，但 LOD值偏低。其餘在第 12對染色體
上的褐飛蝨抗性有關的基因，尚有來自野生稻

O. australiensis的 Bph10 (Ishii et al. 1994; Lang 
& Buu 2003)、Bph18 (Jena et al. 2006) 以及來
自秈稻的Bph9 (Murata et al. 2000)及bph2 ( Sun 
et al. 2006)。試驗中在第 12對染色體上有關的
褐飛蝨抗性連鎖標誌除 Bph2外，還有 RM8215 
(1.59 Mbp)，但該位置則明顯與這些已知基因位
在不同區間上。 
隨著帶有 Bph1及 bph2抗性品種大面積推

廣，褐飛蝨族群在環境壓力下，許多地區已發

現新的有害生物小種，使得原有 Bph1 及 bph2
抗性受到瓦解，因而育種者不得不尋求新的抗

性來源。Lakashminarayana & Khush (1977) 於
南亞秈型傳統品種 Rathu Heenati 中發現與
Bph1 獨立分離的顯性基因 Bph3。Jairin et al. 
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(2007) 進一步將帶有 Bph3 的 PTB33 及 Rathu 
Heenati定位在第 6對染色體上的 RM589 (1.38 
Mbp)–RM190 (1.76 Mbp) 之間，並收集不同地
區褐飛蝨族群進行親本間的篩選，發現 Bph3
基因具有廣幅的抗褐飛蝨潛力。本試驗中位於

第 6 對染色體與抗性有關的標誌則分布在
0.27–1.41 Mbp之間，與 Bph3之定位區域有部
份重疊的現象，顯示 O. officinalis的抗性也可
能與 Bph3有關。 
目前在 O. officinalis發現的抗性基因位置

主要在第 3對及第 4對染色體上，就第 3對染
色體上已知抗性基因 (Bph13、Bph14) 其相鄰
SSR連鎖標誌分析結果，基因型間與褐飛蝨抗
性無顯著的相關性。但以褐飛蝨抗性進行分群

分析，第 3對染色體上仍可發現與褐飛蝨抗性
有關的標誌 (MR3646)；而在第 4對染色體上，
除原有的 Bph12(t)及 Bph15連鎖的標誌外，也
有與褐飛蝨抗性有關的其他標誌，顯示參試的

導入系統可能帶有這些原來在第 3對及第 4對
染色體上發現的抗性基因。 
在褐飛蝨抗性基因定位上，除第 1、5、8

對染色體外，在其他染色體上均發現褐飛蝨抗

性相關的基因 (Brar et al. 2009)。試驗中利用分
群分析之結果，也顯示第 1、8對染色體上，沒
有連鎖的褐飛蝨抗性標誌。但在第 5對染色體
上則有 3個抗性連鎖的標誌，其他染色體 (2、
6、7、9、10、11、12) 上也可發現與抗性相關
的 SSR。綜合以往研究中，褐飛蝨抗性基因於
染色體上的分布，發現在第 3對染色體短臂及
長臂、第 4對染色體的短臂及第 12對染色體的
長臂上具有褐飛蝨抗性基因叢集 (clusters) 現
象 (Jena & Kim 2010)。本試驗中於第 4對染色
體短臂上的抗性標誌 (4.43–13.05 Mbp) 則涵
蓋已知叢集 (4.40–9.60 Mbp)；另一方面在第 3
對染色體上獲得的褐飛蝨抗性相關標誌

RM3646 (21.95Mb) 的位置並未落在前人預期
的短臂 (5.18–8.40 Mbp) 或長臂 (35.43–35.70 

Mbp) 叢集上，此外，第 12對染色體上抗性標
誌  (RM8215; 1.59 Mbp) 也未落在叢集上 
(19.08–24.37 Mbp)。 
由野生稻而來的導入系統，除具褐飛蝨抗

性的主效基因作用外，同一系統上同時具有 2
個抗性基因，如O. officinalis的 IR54742-1-11-17
及 B5分別有 Bph11、Bph12(t)及 Bph14、Bph15；
在其他野生稻種 O. australiensis (Bph10、
Bph18)、O. minuta (Bph20、Bph21) 的導入系
統也有類似的現象 (Jena et al. 2006; Rahman et 
al. 2009)。由 O. officinalis而來的 B5，其抗白背
飛蝨的基因也與褐飛蝨抗性基因 Bph14、Bph15
的位置相同 (Tan et al. 2004a)，可能是基因多
效性的表現。另外，抗性基因在褐飛蝨控制機

制上，一般認為由多基因控制的抗蟲品種比由

單基因控制的抗蟲品種表現出更強、更持久的

抗性，如帶有 bph2 和 Bph3 基因的抗蟲品種
Ptb33 (Jairin et al. 2007)，或是同時帶有主效基
因與微效基因的抗蟲品種 IR64 等 (Sidhu ＆ 
Kush 1978; Alam ＆ Cohen 1998)。試驗中的抗
性系統在抗性表現上，若以Mudgo和 H105分
別所帶有 Bph1 及 bph2 基因之抗性等級相比
較，可發現多數的抗性系統中其褐飛蝨抵抗性

比兩抗性對照強。驗證於抗性系統所帶有抗性

基因連鎖標誌的多寡，也發現單一個系統最多

帶有分佈在 9對染色體上抗性有關的標誌，且
抗性系統 (96 個) 中超過一半以上 (55 個) 的
系統帶有 3個以上的基因，足以解釋抗性系統
中比兩對照組抗性強。然而，也有約 1/4 (25個) 
系統不帶有任何試驗中所獲得與褐飛蝨抗性有

關的已知或新增標誌。其原因可能是所用以篩

選的標誌不過縝密，因而無法偵測出潛在褐飛

蝨抗性相關的標誌；而導入系統是與輪迴親本

回交 2次後，再依褐飛蝨抗性及外表性狀可接
受度的優劣進行汰選，因此帶有大部分輪迴親

本的基因型，最高達 98.3% (O. officinalis及非
親本型的比例僅為 1.7%)，這些不帶抗性標誌
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且具有抗性的系統，大都具有較高的輪迴親本

基因型頻度，但 RI358 (91.3%)、RI389 (93.6%) 
褐飛蝨抗性均為 3.7，卻未發現與抗性有關的分
子標誌，其中 RI358已再與良質米品種台農 71
號建立雜交組合，以便進一步探討 O. officinalis
褐飛蝨抗性之遺傳表現。 
野生稻種在改良栽培稻的性狀上，除抗病蟲害

的利用外，也有利用野生稻改良栽培稻數量性狀

的應用，尤其在產量的應用上，有些學者認為

於育種過程中，針對數量性狀進行選拔的結

果，除可以導入野生稻的有利數量性狀外 
(Cheema et al. 2008)，也發現具有高產的導入系統
帶有較少的野生稻基因的導入片段 (Rangel et al. 
2008)。證之於本試驗的結果，因為於選育過程
中主要針對褐飛蝨抗性的選拔的結果，褐飛蝨

抗性的系統反而帶有較多的野生稻基因導入及

非親本型的片斷，間接證實野生稻 O. officinalis
而來的基因確實具有抗褐飛蝨的表現。 
透過種間雜交及分子標誌的應用，使得褐

飛蝨抗性的遺傳與育種上進展快速，然而褐飛

蝨族群的變異性也不容忽視，以泰國為例，不

但帶有 Bph1、bph2 推廣品種對其境內的褐飛
蝨族群均不具有抗性外，帶有屬於廣幅抗性的

Bph3品種也有受到危害的紀錄，bph4–Bph9抗
性種原對不同來源的褐飛蝨族群或多或少甚至

完全不具有抗性的表現 (Jairin et al. 2007)，顯
示不同來源的褐飛蝨族群之變異性足以對帶有

單主效抗性基因 (single major gene) 的品種產
生危害。另外，利用同一個野生稻系統所育成

之導入系統，系統間對同一褐飛蝨的生物小種

族群的抗性表現可能會有所不同，且同一系統

也會因不同地區的褐飛蝨生物小種族群而有不

同的抗性表現；如同一個系統於韓國可表現出

抗性，但在印度對當地的褐飛蝨族群卻不具有

抵抗性 (Santhanalakshmi & Kadirvel 2007)。此
種現象說明同一種野生稻所獲得的抗性系統也

可能具有不同的抗性基因，而同一抗性系統也

會因褐飛蝨的生物小種族群的變化而出現不同

程度的抗性，顯示在褐飛蝨育種上，除了稻種

原收集利用的重要性外，褐飛蝨生物小種族群

生態型的研究與確立，也有助於對抗性種原的

評估與進一步利用。 
試驗中用來檢定的褐飛蝨是在溫室內以

TNG67 及 TN1 飼養的族群，由檢定時抗性對
照品種的表現，顯示兩對照品種仍對檢定用褐

飛蝨具有中等程度之抗性，由於Mudgo和H105
對褐飛蝨第一型生物小種均具有抗性，但

Mudgo對第二型生物小種則不具抗性。Mudgo 
在以往利用褐飛蝨第一型生物小種檢定之抗蟲

等級多為 1–3 級，屬於高抗級，而 H105 則多
為 3–5級為中抗級，本檢定Mudgo之抗性為 5
級，顯示蟲源已受遷入蟲污染，可推斷目前檢

定之褐飛蝨仍以第一型生物小種為主，且含有

相當比例之第二型生物小種，證實試驗中育成

之導入系統確實對褐飛蝨第一型生物小種具有

抗性，且有 18個系統的抗性高於兩對照品種，
也可能帶有抵抗外來褐飛蝨蟲源之基因。國際

上已在 O. officinalis中所發現的抗性基因，也
有抗多種褐飛蝨生物小種的表現 (Brar et al. 
2009)。試驗材料目前僅能得知對第一型生物小
種具有抗性，但就各系統對褐飛蝨抗性連鎖標

誌的廣泛分布 (除第 1、8對染色體外均可發現
褐飛蝨性有關的標誌)，顯示 O. officinalis具有
豐富的褐飛蝨抗性遺傳變異，值得繼續深入探

討對其他生物小種之抗性，藉以因應外來褐飛

蝨族群之危害。 
野生稻種中具有許多抗病蟲害的種原，為改良

栽培稻重要的來源，如O. latifolia、O. minuta、
O. nivara、O. officinalis、O. punctata 及 O. 
rufipogon 均可發現對褐飛蝨抗性不同生物小
種的抗性種原 (Heinrichs et al. 1985)，其中非AA
染色體組野生稻種中O. officinalis已然成為栽培
稻在抗蟲及抗病育種利用上的重要種原，因為

染色體組成上的差異性，這些新導入的基因可
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能都有別於栽培稻中發現的等位基因。但近 20
年針對 O. officinalis種原的利用仍少，文獻研
究上所利用的種原侷限在少數的 O. officinalis
系統上，如原產泰國的 IRGC. 100896，以及中
國原產 O. officinalis的少數系統，而在國際稻
米研究所的張德慈遺傳資源中心，目前保有至

少約 272份的 O. officinalis。在中國在雲南、廣
東、廣西及海南島仍有 O. officinalis族群的分
布，如何善用這些野生稻資源，將是擴大栽培

稻遺傳變異的重要研究方向。 
非 AA 染色體組之野生稻的有利基因之開

發與利用，由於種間雜交親和性不佳，或雜種

後代產生困難，雜交的成功率，因野生稻不同

及栽培稻的差異而有不同程度上的差異 (Sitch 
et al. 1989)，通常需利用多次回交來消除種間
的不親和性、染色體配對異常及分離異常等現

象 (Li et al. 2009)。針對多次回交後再自交的系
統進行標的基因的研究，McCouch et al. (2007) 
認為以栽培品種做為輪迴親本，野生稻為貢獻

親，建立多次回交的高級系統，使得定位族群

的遺傳背景得到純化，提高 QTL 定位的精確
度。而經多代回交的高級系統中，也可被選出

具應用價值的新品系而被加以推廣利用。綜合

本試驗的研究結果顯示，在 O. officinalis的導
入系統已獲得抗褐飛蝨系統，也發現這些系統

中可能帶有多個已知或未知的抗性基因，這些

具有與褐飛蝨抗性連鎖的分子標誌優良系統，

除可進一步建立族群或育成近同源系，供探討

野生稻有利性狀外，也可做為命名推廣之用。 
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Molecular Characterization of Introgression Lines from a Wild Rice, 

Oryza officinalis, with Resistance to Brown Planthopper 1 

Charng-Pei Li2, Shou-Horng Huang3, Jen-Ren Chen4, Tung-Hi Tseng2,  
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Abstract 

Li, C. P., S. H. Huang, J. R. Chen, T. H. Tseng, M. H. Lai, and H. M. Ku. 2011. Molecular characterization of 
introgression lines from a wild rice, Oryza officinalis, with resistance to brown planthopper. J. Taiwan Agric. Res. 
60:263–278. 

Brown planthopper (BPH), Nilaparvata lugens, is one of the most destructive insect pests in rice.  
Species of wild rice are very important sources of germplasms for genetic improvement of cultivated rice 
for resistance to BPH.  From the interspecific crossing of the cultivated rice variety Tainung 67 as the 
recurrent parent and the perennial wild rice Oryza officinalis (IRGC 100896) as the donor parent, 134 
BC2F19 introgression lines (ILs) were obtained and 96 of these ILs were resistant to BPH.  Results of 
screening of 134 ILs using 172 SSR primers showed that the average genetic ratios of resistant ILs 
(Resistance Score, RS ≤ 5) and susceptible ILs (RS > 5) were 20.4% and 13.0% for O. officinalis and 
non-parental genotypes, respectively.   Markers linked to BPH resistance were detected on 10 out of the 
12 rice chromosomes except for chromosomes 1 and chromosome 8 in which BPH resistant markers were 
absent.   There was a single IL harboring BPH resistant markers on as high as 9 chromosomes, whereas 
25 resistant ILs showed no markers linked to BPH resistance Furthermore, KPM2, a marker 
co-segregating with Bph2 gene, was also detected in the donor parent O. officinalis and 4 other ILs.  The 
findings in this study suggest that all of the BPH resistant ILs and the information of their genetic 
background would be useful in further investigations of BPH resistant genes in the wild rice O. officinalis 
and in other rice breeding programs for improvement of resistance to BPH. 

Key words: Wild rice, Oryza officinalis, Introgression lines, Nilaparvata lugens, Brown planthopper 
resistance, Simple sequence repeat (SSR).   
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