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马铃薯晚疫病抗性基因 R8分子标记检测与田间抗性评价
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摘 要 马铃薯是重要的粮食作物，在全球粮食安全中发挥着重要作用。由致病疫霉（Phytophthora infestans）
引起的晚疫病是马铃薯生产上最具危害性的病害之一，种植广谱和持久抗病马铃薯品种是防治晚疫病最经济、有

效和绿色的方法。本研究利用特异性分子标记对 102 份资源进行 R8基因检测，结合田间晚疫病抗性鉴定，筛选

出 84 份表现抗病并且含有 R8基因的马铃薯材料，为选育抗病品种提供丰富的资源材料；根据分子标记与田间

抗性鉴定结果，分子标记抗性符合度为 84.8%，因此 R8分子标记可以用于分子标记辅助选择。
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马铃薯是世界第三大粮食作物，仅次于小麦和

水稻[1]。目前，全球有 160 多个国家和地区种植马

铃薯，我国马铃薯种植面积和总产量均居世界首

位，但单产并没有达到世界平均水平。造成马铃薯

减产的原因有很多，其中最严重、最具毁灭性的病

害是晚疫病，由致病疫霉（Phytophthora infestans）
引起的晚疫病是马铃薯生产上最严重的病害之一，

在世界上绝大多数马铃薯种植区广泛传播。马铃薯

晚疫病主要危害茎、叶和块茎，导致植株枯死和块

茎腐烂[2]。我国马铃薯晚疫病每年发病面积约 260
万 hm2，减产 10%~15%，造成经济损失约 20 亿

元[3-4]。目前，防控晚疫病仍然以化学药剂为主，大

量化学农药的使用不仅造成环境污染，还会严重危

害人类健康，同时还会出现抗药性更强的生理小

种，极大地增加晚疫病的防治难度[5]。因此，种植

抗病品种仍然是防治晚疫病最根本、最有效的方

法。但到目前为止，具有广谱和持久抗性的品种较

少，培育对晚疫病具有广谱和持久抗性的品种是急

需解决的问题[6]。

最初，育种家们使用来源于六倍体野生种

Solanum demissum的抗性基因作为抗源，相继克隆

了 R1、R2、R3a、R3b和 R8，并开发了相应的分

子标记应用于分子标记辅助育种[7-10]。这些分子标

记的使用有效地提高了抗病育种的效率[11]。有研

究[12]表明，即使在能够克服 R基因的晚疫病菌生理

小种存在的情况下，含有 R基因的群体发病较轻，

依然能增强其田间抗性，即主效基因也可以解释所

谓的数量抗性性状。另外，研究[13-14]发现，晚疫病

抗性鉴别寄主 MaR8、MaR9和 MaR10在田间都表

现出广谱抗性和数量抗性的特点。据报道[15]，R8
基因具有较强的田间抗性，能够显著延迟晚疫病发

病时间，并且具有广谱和持久抗性。含有 R8基因

的品种在欧洲、北美抗性表现良好，仍然具有一定

的应用价值[16]。

另外，本实验室前期通过抗性鉴定与分子标记

筛选发现一些表现抗病的品种中大多存在 R8 基

因，本研究继续利用 R8基因的特异性分子标记辅

助选择，结合晚疫病田间抗性鉴定，筛选出抗性持

久稳定的马铃薯材料，为选育抗病品种提供亲本，

加快马铃薯分子标记辅助育种进程，为今后马铃薯

聚合抗病育种提供依据。

1 材料与方法

1.1 试验材料

试验材料为国家马铃薯种质资源试管苗库（克

山）保存的 102 份马铃薯种质资源，主要是国内各

育种单位育成的品种，根据以往的田间观察选择

102 份材料，并以其中的尤金为感病对照。2021 和
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2022 年将试验材料种植于黑龙江省农业科学院克

山分院试验地，每份材料种植 10 株。供试材料试

管苗用于 DNA 提取。

1.2 基因组 DNA 提取及 R8基因分子标记检测

取试管苗顶部茎叶，使用 DNAsecure 新型植

物基因组 DNA 提取试剂盒（DP320）提取基因组

DNA。用 1%琼脂糖凝胶电泳检测基因组 DNA 质

量，DNA 样品保存于-20 ℃冰箱。

R8基因分子标记信息[17]见表 1，由上海生工生

物工程有限公司合成。20 μL PCR 反应体系包括

2×Taq PCR Master Mix 10 μL，正、反引物各 1 μL，
DNA 模板 1 μL，ddH2O 7μL。PCR 扩增程序：

95 ℃预变性 5 min；95 ℃变性 30 s，59 ℃退火 40 s，
72 ℃延伸 1 min，35 个循环；72 ℃延伸 5 min，4 ℃
保存。PCR 结束后，取 4 μL 扩增产物与 2 μL 6×
Loading Buffer 混匀，于 1.0%琼脂糖凝胶电泳检

表 1 R8基因分子标记

Table 1 R8 gene molecular marker

基因
Gene

标记名称
Marker name

引物序列
Primer sequence (5′-3′)

退火温度
Annealing temperature (℃)

产物大小
Product size (bp)

R8 R8-Fd CTGGCGCTGGTTTTGCTATGC 59 682
R8-Rd TCTCTTCGACTTCTTCTTACGAGGTCTA

测，在紫外灯下观察记录结果，并拍照。

1.3 晚疫病田间抗性鉴定

采用田间自然发病法，在所有马铃薯植株叶片

完全展开后，每周观察植株发病情况，统计各马铃

薯品种的病级，采用病情指数法计算晚疫病病情指

数[18]，病情指数为 3 次调查的平均值。

病情指数＝∑（各级病叶数×相对病级数值）/
（调查总叶数×9）×100。

病级标准如下，0 级：无病斑；1 级：病斑面

积占整个叶面积 5%以下；3 级：病斑面积占整个

叶面积 6%~10%；5 级：病斑面积占整个叶面积

11%~20%；7 级：病斑面积占整个叶面积 21%~
50%；9 级：病斑面积占整个叶面积 50%以上。由

田间抗病性级别标准[19]可得，病情指数低于 30 为

高抗（HR），31~50 为中抗（MR），51~70 为中

感（MS），70 以上为高感（HS）。

1.4 数据处理

采用 Excel 2007 软件进行统计和分析数据。

2 结果与分析

2.1 田间晚疫病抗性鉴定结果

为筛选出含 R8基因的抗晚疫病品种，有目的

地选择一些田间表现抗病的材料和黑龙江省种植

面积比较大的品种。根据 2 年的田间抗性平均值，

田间抗性分级结果如图 1 和表 2 所示，高抗材料有

33 份，占 32.4%，中抗材料有 54 份，占 52.9%，

中感材料有 9 份，占 8.8%，高感材料有 6 份，占

5.9%。33 份高抗材料中有 3 份野生资源，1 份原始

栽培种，1 份俄罗斯材料，其余均为国内育成品种；

6 份高感材料均为黑龙江省种植年限较长或种植面

积较大的品种。表明省外育成的抗性品种在黑龙江

省有一定的应用价值。
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图 1 晚疫病田间抗性鉴定结果

Fig.1 Evaluation results of field resistance to late blight

2.2 R8基因分子标记检测

如图 2 所示，对 102 份材料进行琼脂糖电泳

检测，含有 R8分子标记的材料可以扩增出 682 bp
的特异性片段。在 102 份材料中只有 3 份没有检

测出 R8 基因，分别是川芋 85、华颂 88 和 S.
pinnatisecta（表 2）。表明国内大部分抗性材料均

含有 R8基因，而这 3 份材料的抗性可能是由其他

的抗性基因所提供。

2.3 R8分子标记与田间抗性鉴定的一致性分析

根据分子标记与田间抗性鉴定结果（表 2），

在 87 份抗性（高抗和中抗）材料中检测出 84 份含

有 R8基因，在 102 份材料中分子标记抗性符合度

为 84.8%，说明 R8分子标记有无与田间晚疫病抗

性符合程度较高，因此 R8分子标记可以用于分子

标记辅助选择（marker-assisted selection，MAS）。
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表 2 晚疫病抗性评价等级及分子标记检测

Table 2 Late blight resistance grades and detection of molecular marker

编号
Number

品种名称
Variety name

晚疫病抗性
Late blight resistance

病情指数

Disease index
R8基因
R8 gene

编号
Number

品种名称
Variety name

晚疫病抗性
Late blight resistance

病情指数

Disease index
R8基因
R8 gene

1 克新 25 号 中感 55.6 有 52 冀张薯 14 号 中抗 48.8 有

2 陇薯 11 号 中抗 33.3 有 53 丽薯 1 号 中抗 39.2 有

3 维拉斯 中抗 32.3 有 54 华颂 1 号 高抗 24.5 有

4 内薯 7 号 中抗 44.3 有 55 晋薯 16 号 高抗 16.8 有

5 克新 26 号 中抗 35.7 有 56 华颂 88 中抗 41.1 无

6 陇薯 6 号 中抗 31.3 有 57 丽薯 15 号 中抗 34.4 有

7 S.jamesii 中抗 44.7 有 58 紫罗兰 高抗 22.3 有

8 丽薯 2 号 中抗 44.7 有 59 富金 高感 89.6 有

9 S.acaule 高抗 8.3 有 60 垦加 3 号 中抗 33.2 有

10 陇薯 5 号 中抗 32.6 有 61 云薯 105 高抗 9.3 有

11 延薯 12 号 高抗 20.5 有 62 北疆 1 号 中抗 39.2 有

12 延薯 1 号 中抗 37.7 有 63 同薯 29 号 中感 60.3 有

13 中薯 4 号 中感 65.9 有 64 兴佳 2 号 高感 88.6 有

14 中薯 16 号 高抗 15.3 有 65 云薯 506 高抗 14.1 有

15 蒙薯 13 号 高抗 24.5 有 66 华恩 1 号 中抗 44.3 有

16 川芋 85 中抗 44.3 无 67 S.stenotomum 高抗 10.0 有

17 延薯 10 号 中抗 35.1 有 68 希森 6 号 中抗 45.5 有

18 岭薯 1 号 中抗 36.7 有 69 土岩 2 号 中抗 46.1 有

19 丽薯 7 号 高抗 27.7 有 70 郑薯 5 号 中抗 37.8 有

20 丽薯 6 号 中抗 33.3 有 71 兴佳 3 号 中抗 46.7 有

21 大同里外黄 中抗 40.6 有 72 克新 23 号 中感 52.2 有

22 韩威 1 号 中抗 43.5 有 73 费乌瑞它 高感 92.3 有

23 中薯 2 号 中感 58.5 有 74 云薯 202 高抗 19.7 有

24 滇薯 47 中抗 35.3 有 75 S.chacoense 中抗 31.5 有

25 韩锦 2 号 中抗 33.7 有 76 S.stoloniferum 中抗 37.4 有

26 晋薯 15 号 中抗 44.2 有 77 东薯 3 号 中抗 33.4 有

27 丽薯 11 号 高抗 22.2 有 78 晋薯 8 号 中抗 39.5 有

28 云薯 205 中抗 31.4 有 79 云薯 305 高抗 17.7 有

29 鄂马铃薯 13 号 高抗 16.5 有 80 云薯 902 高抗 22.3 有

30 宁蒗 5 号 中抗 37.7 有 81 云薯 505 高抗 21.7 有

31 菲勒塞纳 中抗 38.7 有 82 云薯 107 中抗 33.7 有

32 丽薯 10 号 高抗 17.5 有 83 大西洋 高感 94.8 有

33 天薯 15 号 高抗 21.0 有 84 S.pinnatisecta 高抗 11.1 无

34 泉云 3 号 中抗 47.7 有 85 陇薯 10 号 高抗 14.6 有

35 中薯 9 号 中抗 35.5 有 86 克新 34 中抗 37.3 有

36 东薯 1 号 中抗 40.7 有 87 克新 33 高抗 15.6 有

37 华颂 11 中抗 34.3 有 88 合作 88 高抗 27.7 有

38 垦彩薯 1 号 中抗 32.3 有 89 庄薯 3 号 高抗 22.3 有

39 春秋 9 号 中抗 31.1 有 90 紫花白 高抗 8.9 有

40 冀张薯 5 号 中抗 44.9 有 91 天薯 9 号 高抗 23.3 有

41 北薯 2 号 中抗 45.9 有 92 NS51-5 高抗 23.1 有

42 华颂 34 中感 55.7 有 93 米拉 中抗 48.9 有

43 闽薯 1 号 高感 78.7 有 94 垦薯 1 号 中抗 33.2 有

44 鑫科薯 1 号 高抗 13.3 有 95 黑森 高抗 7.5 有

45 宁薯 3 号 高抗 19.8 有 96 黑美人 高抗 9.8 有

46 中薯 6 号 中抗 34.2 有 97 克新 19 号 中感 52.3 有

47 云薯 401 高抗 16.4 有 98 天薯 10 号 中抗 33.2 有

48 中薯 15 号 中抗 44.6 有 99 克新 13 号 中抗 46.8 有

49 雪育 2 号 中抗 37.7 有 100 Atzimba 中抗 44.8 有

50 新大坪 中抗 44.2 有 101 扎列娃 高抗 10.9 有

51 尤金 高感 90.3 有 102 克新 1 号 中抗 48.8 有
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M 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16

682 bp

2000 bp
1000 bp
750 bp
500 bp
250 bp
100 bp

M：DL2000；1：陇薯 6 号；2：S.acaule；3：丽薯 2 号；4：陇薯 5 号；5：延薯 12 号；6：延薯 1 号；7：中薯 4 号；8：中薯 16 号；9：
蒙薯 13 号；10：川芋 85；11：延薯 10 号；12：岭薯 1 号；13：丽薯 7 号；14：丽薯 6 号；15：大同里外黄；16：韩威 1 号。
M: DL2000 DNA marker; 1: Longshu 6; 2: S.acaule; 3: Lishu 2; 4: Longshu 5; 5: Yanshu 12; 6: Yanshu 1; 7: Zhongshu 4; 8: Zhongshu 16; 9:
Mengshu 13; 10: Chuanyu 85; 11: Yanshu 10; 12: Lingshu 1; 13: Lishu 7; 14: Lishu 6; 15: Datongliwaihuang; 16: Hanwei 1.

图 2 R8基因的分子标记检测

Fig.2 Molecular marker detection of R8 gene

3 讨论

目前，常规育种需要育种家把多个含有优异基

因的材料，通过有性杂交，经过田间鉴定进行筛选，

这一过程需要花费大量时间、财力和物力。而随着

分子标记的开发，通过分子标记在实生苗世代就可

以进行抗病筛选，极大地缩短了育种年限。利用抗

病基因分子标记评价和改良作物抗病性是一种经

济有效的方法，在不同作物中已广泛应用[20-21]。抗

病基因的发掘和多个抗病基因聚合是提高马铃薯

品种持久抗病性的重要手段，获得优异抗病种质资

源是培育抗病品种的基础。因此，聚合多个 Rpi基
因，尤其是广谱 Rpi基因，能够实现广谱抗性，如

具有较强广谱抗性的材料 MaR8含有 R3a、R3b、
R4、R8，MaR9含有 R1、Rpi-abpt1、R3a、R3b、
R4、R8、R9、R9a，Sarpo Mira 含有 R3a、R3b、
R4、Rpi-Smira1、Rpi-Smira2/R8[9,12]。本研究中应用

R8基因分子标记对 102 份资源进行筛选，结果有

84 份材料分子标记与抗性评价一致，符合度达到

84.8%，说明该标记具有辅助选择的效果。但是仍

然有 15 份材料含有 R8 基因，却表现感病。有研

究[22]发现，随着植株的生长，R8基因的表达呈现

先上升后下降的趋势，猜测可能是感病材料中含有

抑制因子限制 R8基因的功能，导致基因的表达量

与抗性水平存在一定关联。所以后续会对多种晚疫

病抗性基因进行检测，并且结合田间抗性与室内接

种鉴定，筛选出含有多个抗性基因的抗晚疫病品

种，为聚合育种提供优异资源。

本试验选出的 87 份抗性资源可以为黑龙江省

马铃薯新品种的推广和布局提供优异种质，为晚疫

病抗病育种提供亲本材料。本研究还发现来自于西

南地区的品种在本地区仍然抗病，虽然有些品种在

当地已经丧失抗性，如合作 88、丽薯 6 号和黑美人

在李锟等[15]的研究中表现感病，但在本研究中表现

抗病，原因可能是两地病原菌生理小种组成不同。

另外，调查中还发现彩色马铃薯晚疫病和疮痂病抗

性较好，原因有待进一步研究。本试验检测到 S.
stenotomum、内薯 7 号和陇薯 6 号含有 R8基因，

但在前期的试验未检测到，可能是当时未扩增出特

异性片段。

随着病原菌生理小种的变化，R1~R11中除 R8
为广谱 Rpi 基因，其他的主效 Rpi 基因均已被克

服[23]，所以育种家们开始聚焦于广谱 Rpi基因。即

便有克服 R8基因的“超级小种”出现，R8基因仍

具有持久的田间抗性。从本研究的结果来看，含有

R8基因的品种田间抗性存在差异，但是总体而言，

大多在田间还是表现抗病。在今后的抗病育种中，

可选择聚合含 R8基因的多抗材料作为亲本，应用

R8分子标记进行 MAS，可极大提高育种效率，真

正做到常规育种与分子标记辅助选择相结合。

4 结论

晚疫病田间抗性鉴定结果表明，102 份马铃薯

材料有 87 份材料抗晚疫病，其中高抗材料 33 份，

占 32.4%，中抗材料 54 份，占 52.9%；15 份材料感

晚疫病，其中中感材料 9 份，占 8.8%，高感材料 6
份，占 5.9%。102 份材料中有 99 份含有 R8基因。

分析田间抗性与 R8基因分子标记的关系，发现 R8
分子标记与抗性符合程度较高，证明 R8分子标记可

用于马铃薯抗晚疫病分子标记辅助选择育种。
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Molecular Marker Screening of Potato Late Blight Resistant
Gene R8 and Evaluation of Field Resistance
Lou Shubao1,2, Yang Mengping1, Xing Jinyue1, Zhai Lingxia1

Wang Hui1, Liu Chunsheng1, Wang Lichun1, Song Jiling1

(1Keshan Branch of Heilongjiang Academy of Agricultural Sciences /Test-Tube Plantlet Bank of
National Potato Germplasm Resources (Keshan), Qiqihar 161005, Heilongjiang, China; 2Academy

of Agricultural and Forestry Sciences, Qinghai University, Xining 810016, Qinghai, China)

Abstract Potato is an important food crop that plays an important role in global food security. Late blight
caused by Phytophthora infestans is one of the most devastating diseases in potato production, and planting
broad-spectrum and durable resistant varieties is the most economical, effective and green way to control late
blight. In this study, 102 resources were conduced for R8 gene using specific molecular markers, and 84 potato
materials with disease resistance and containing R8 gene were selected in combination with field late blight
resistance identification, providing abundant resource materials for selection and breeding of disease resistant
varieties. According to the results of molecular marker and field resistance identification, the molecular marker
resistance compliance was 84.8%, so the R8 molecular marker could be used for marker-assisted selection.
Key words Potato; Late blight; Molecular marker; Field resistance
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