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摘  要: 近年来黑龙江省稻瘟病危害程度加重, 给水稻生产造成巨大损失。为了解当地稻瘟病菌生理小种及其毒性

基因的组成与分布, 有针对性地利用抗性基因, 选育抗病品种和使之合理布局, 本文利用 9个日本鉴别品种、7个中

国鉴别品种、31个抗稻瘟病单基因系及 12 个当地主栽品种, 对 2006年采自该省主要积温区不同水稻品种的 173个

稻瘟病菌株进行致病性测定。结果鉴定出 55个日本小种, 优势小种为 017、077、037、377和 047, 总频率为 42.29%。

鉴别力比较结果证实日本鉴别品种比中国鉴别品种更适合于当地稻瘟病菌致病性变异与小种分化研究。在 12个主栽

品种中, 除龙粳 14、龙盾 104外, 其他品种已经或正在丧失对稻瘟病的抗性。Pi9基因在所有积温区对稻瘟病菌株的

抗谱都最广(平均 94.80%), 是当前黑龙江省水稻育种上极有价值的抗性基因; 基因 Piz-5(CA)、Piz-5(R)、Pita-2(R)、

Pita-2(P)、Pi12(t)和 Pi20(t)对供试菌株有高于 70%的抗谱, 也具有较高的利用价值。黑龙江省当前抗稻瘟病育种的

策略应该是, 在利用抗源龙粳 14、龙盾 104 和 Pi9 的基础上, 通过分子标记辅助选择方法聚合一至多个广谱抗性基

因; 同时加强对稻瘟病菌种群的监测和新抗源的发掘, 有针对性地向主栽品种导入新的抗性基因。 

关键词: 稻瘟病菌; 生理小种; 毒力基因; 水稻; 抗性基因 
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Abstract: The rice blast became more severe in Heilongjiang province during the past few years, causing a large loss of rice yield. 
A total of 173 Magnaporthe oryzae (M. oryzae) isolates, collected from different rice-cropping districts of the province in 2006, 
were tested for their pathogenicity against 9 Japanese and 7 Chinese differential varieties (DVs) together with 31 rice monogenic 
lines (MLs) with different blast resistance genes and 12 local leading cultivars. Out of these 173 isolates, 55 Japanese races 
(pathotypes) were identified by using the Japanese DVs, and the predominant races were 017, 077, 037, 377, and 047, accounting 
for 42.29% of all the tested isolates. The comparison of differential ability between Japanese and Chinese DVs testified that the 
former one was much more suitable for M. oryzae pathotyping in Heilongjiang province. Among 12 leading cultivars tested, only 
Longjing 14 and Longdun 104 still kept good resistance to blast disease. The resistance gene Pi9 showed broadest resistance spec-
trum (on average 94.80%) to all the blast isolates tested, and was of the highest utilization value in rice blast resistance breeding. 
The resistance genes Pi-z5(CA), Pi-z5(R), Pi-ta2(R), Pi-ta2(P), Pi-12(t), and Pi20(t) also showed high utilization values due to 
their resistance spectra of around 70%. The most effective breeding strategy for blast resistance should be as follows: 1) to utilize 
rationally Longjing 14, Longdun 104 and Pi9 as resistance donors, and pyramid one to several more broad-spectrum resistance 
genes into elite leading cultivars by means of marker-assisted selection; 2) to strengthen the monitoring of predominant virulent 
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races and their temporal and spatial variation; and 3) to explore new resistance resources extensively and transfer the new 
broad-spectrum resistance genes into leading cultivars purposefully. 
Keywords: Magnaporthe oryzae; Pathotype; Virulence gene; Rice; Resistance gene 

稻瘟病是水稻的三大主要病害之一。利用抗病

品种被公认为最经济、有效且环境友好的稻瘟病防

治措施。然而, 抗病品种通常大面积应用几年后就

会“丧失”抗性, 究其原因主要是田间稻瘟病菌群体

结构发生变化 , 有毒力的生理小种(小种 , 致病型)

在寄主选择压力下迅速繁殖而成为优势小种[1-2]。因

此, 及时了解稻瘟病菌群体生理小种及其毒力基因

的组成与分布状况, 对于抗病品种的科学选育、合

理布局和延长使用至关重要。 

近年来黑龙江省水稻面积不断扩大, 而主栽品种

结构简单, 导致稻瘟病危害加重, 在2005和2006年发

病面积均超过 66.7 万公顷, 给水稻生产造成巨大损 

失[3-4]。系统开展稻瘟病菌生理小种及毒性基因鉴定, 

已成为黑龙江省应对稻瘟病流行的当务之急。 

目前, 已有一些关于黑龙江省稻瘟病菌生理小

种的报道 [5-10], 但是这些研究单纯应用抗性基因组

成不明、小种鉴别力低的中国鉴别品种[11-12]作为鉴

别寄主, 无法精细、准确地划分小种并进行进一步

的毒性基因分析, 因而难以直接指导水稻抗稻瘟病

育种与品种布局。本研究拟采用多套鉴别寄主, 对

该省不同积温区不同水稻品种的 173 个代表性菌株

进行了生理小种鉴定与毒力基因分析, 并评价目前

主要已知稻瘟病抗性基因和推广品种在育种上的利

用价值, 旨在全面、准确地描述和把握黑龙江稻区

稻瘟病菌生理小种与毒力基因的群体结构特征, 为

有针对性地选用抗性基因改良主栽品种及对抗病品

种的合理布局提供理论依据和材料支撑。 

1  材料与方法 

1.1  供试水稻材料 

9 个日本已知抗性基因的鉴别品种[13-14]新 2 号

(Pik-s, Pish)、爱知旭(Pia、Pi19(t))、藤坂 5 号(Pii, 

Pish)、草笛(Pik, Pish)、露明(Pik-m , Pish)、福锦(Piz, 

Pish)、K1 (Pita)、Pi4号(Pita-2, Psh)、砦 1号(Piz-t, 

Pish ); 7个中国鉴别品种[15] Tetep、珍龙 13、四丰

43、东农 363、关东 51、合江 18和丽江新团黑谷(LTH), 

均由中国农业科学院作物科学研究所水稻功能基因

组实验室繁殖保存。 

31个已知抗性基因的水稻单基因系[16]IRBLa-A、

IRBLa-C、 IRBLi-F5 、 IRBLks-F5 、 IRBLks-S、

IRBLk-Ka、IRBLkp-K60、IRBLkh-K3、IRBLz-Fu、

IRBLz5-CA、IRBLzt-T、IRBLta-K1、IRBLta-CT2、

IRBLb-B、 IRBLt-K59、 IRBLsh-S、 IRBLsh-B、

IRBL1-CL、 IRBL3-CP4、 IRBL5-M、 IRBL7-M、

IRBL9-W、IRBL12-M、IRBL19-M、IRBLkm-Ts、

IRBL20-IR24、IRBLta2-Pi、IRBLta2-Pi、IRBLta-CP1、

IRBL11-Zh和 IRBLz5-CA(R), 由 IRRI 的 Y. Fukuta

博士提供。12 个黑龙江省主栽水稻品种空育 131、

垦稻 12、绥粳 7号、龙粳 14、龙稻 4号、龙稻 7号、

松粳 6号、松粳 9号、绥粳 4号、垦稻 10号、五优

稻 3和龙盾 104, 由黑龙江省农业科学院耕作栽培研

究所收集、保存。 

1.2  供试菌株 

2006 年 8~9 月在黑龙江省 22 个县(市)从 39 个

水稻主栽品种上采集和分离单孢菌株 173 个, 包括

第一积温区 26个, 第二积温区 71个(早熟区 28个、

晚熟区 43 个), 第三积温区 76 个(早熟区 27 个、晚

熟区 49个)。 

参照周江鸿等[17]的方法进行单孢菌株的分离、

培养、产孢及孢子悬浮液的制备。 

1.3  菌株致病性的测定 

将供试水稻材料分批穴播于塑料育苗盘 (60 

cm×30 cm×4 cm), 每材料每穴播 10~15粒, 重复两

次。按 Li等[18]的方法在温室内用木村营养液温室育

苗。待稻苗生长到三叶一心时放入 N-1 均一型接种

装置(池田理化株式会社)内, 用供试菌株的孢子悬

浮液(2×105孢子 mL1, 含 0.02% Tween 20)喷雾接

种 , 用量每盘约 100 mL。将接种后的稻苗置

ENCONAIR 人工气候室(26 , ℃ 相对湿度 95%)保湿

和发病。7 d后依 IRRI的标准[19]调查病情。病斑型

分为 6 级, 0 级无任何病斑; 1 级具直径不超过 0.5 

mm的褐点病斑; 2级具直径 0.5~1.0 mm的褐点病斑; 

3级具直径 1~3 mm的椭圆形病斑, 周围褐色, 中央

灰白色; 4级具典型的纺锤形病斑, 直径 3 mm或更

长, 病斑稍有融合或无融合; 5 级的病症同 4 级, 但

由于病斑融合, 叶片上半部枯死。统计分析时, 按

Hayashi 等[20]的标准, 将 0~2 级归为抗病反应型(R), 

3~5级归入感病反应型(S)。 

1.4  小种命名与统计分析 

对利用日本鉴别品种鉴定出的小种(简称日本
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小种)依 Kiyosawa 等的命名法[13]命名, 对利用中国

鉴别品种鉴定出的小种(简称中国小种)依我国稻瘟

病菌生理小种联合试验组的命名法[15]命名。 

参照杨秀娟等[21]的公式计算单个稻瘟病菌株的

致病率(pathogenicity frequency, PF)和划分致病力类

型, PF%=[感病水稻材料(基因)数/所有测试水稻材

料(基因)数]×100; 强致病力为 PF≥70%, 较强致病

力为 50%≤PF<70%, 中等致病力为 20%≤PF<50%; 

弱致病力为 PF<20%。 

参照周江鸿等[17]的公式计算稻瘟病菌群体的毒

力频率(virulence frequency, VF)并划分毒力类型, VF 

(%)＝[对测试水稻材料(基因)有毒力的菌株数/总菌

株数]×100; 强毒力为VF≥70%, 较强毒力为 50%≤

VF<70%, 中等毒力为 20%≤VF<50%; 弱毒力为

VF<20%。 

参照潘汝谦等[22]的公式计算稻瘟病菌群体对不

同抗性品种(基因)的联合毒力频率(virulence asso-

ciation frequency, VAF(=VAC%), VAF(%)=[对被测品

种(基因)均有毒力的菌株数/测试菌株总数]×100。 

2  结果与分析 

2.1  2006 年黑龙江省稻瘟病菌生理小种组成与

分布 

用 9 个日本鉴别品种鉴定供试的 173 个单孢菌

株 ,  结果划分出 55个日本小种 ,  出现频率介于

0.57%~10.98%。优势小种为 017、077、037、377、

047, 出现频率分别为 10.98%、9.83%、6.94%、

5.20%、5.20%, 总频率为 42.29% (表 1)。上述优势

小种均能侵染鉴别品种新 2号(Pik-s, Pish)、爱知旭

(Pia, Pi19(t))和藤坂 5号(Pii, Pish), 而且前 4个小种

还能侵染鉴别品种草笛(Pik, Pish), 表明针对抗性基

因 Pik-s、Pish、Pia、Pi19(t)、Pii和 Pik的毒力小种

群在黑龙江稻区占据优势地位, 这可能与当地主栽

品种及其亲本大多携带上述抗性基因 [23-24] (http:// 

inweb.narcc.affrc.go.jp/)有关。此外 , 优势小种 047

对 Piz, 037 对 Pik-m, 077 对 Pik-m 和 Piz, 377 对

Pik-m、Piz、Pi-a和 Pita-2也有毒性, 表现出较强的

致病力。 
 

表 1  黑龙江省 2006 年不同积温区稻瘟病菌优势小种组成 
Table 1  Constitution of predominant races identified from Heilongjiang isolates collected in 2006 

积温区 
Accumulated temperature zone (ATZ) 

菌株数 
No. of isolates

小种数 
No. of races

优势小种及频率 
Predominant race and frequency (%) 

第一积温区 The 1st ATZ(2700–2900 )℃  26 15 047 (19.23), 057 (11.53), 237(11.53)  

第二积温区 The 2nd ATZ(2500–2700 )℃     

早熟区 Early maturity zone(2500–2600 )℃  28 16 017 (10.71), 033 (10.71), 237 (10.71), 377 (10.71)  

晚熟区 Late maturity zone(2600–2700 )℃  43 25 077 (16.28), 037 (9.30), 053 (9.30), 017 (6.98) 

合计 Sum 71 34 
077 (12.68), 017 (8.45), 037 (7.04), 377 (7.04),053 
(5.63) 

第三积温区 The 3rd ATZ(2300–2500 )℃     

早熟区 Early maturity zone(2300–2400 )℃  27 13 017 (25.93), 037 (11.11), 011 (11.11) 

晚熟区 Late maturity zone(2400–2500 )℃  49 28 
077 (12.24), 017 (12.24), 003 (8.16), 007 (6.12), 377 
(6.12) 

合计 Sum 76 33 
017 (17.10), 077 (10.52), 037 (6.57), 007 (6.57), 377 
(5.26), 003 (5.26) 

总计 Total 173 55 
017 (10.98), 077 (9.83), 037 (6.94), 377 (5.20%), 047 
(5.20)  

 

第一积温区的 26 个菌株被划分为 15个小种, 优

势小种为 047、057和 237, 出现频率分别为 19.23%、

11.53%和 11.53%, 总频率为 42.30%。第二积温区的

71个菌株被划分为 34个小种, 优势小种为 077、017、

037、377 和 053, 出现频率分别为 12.68%、8.45%、

7.04%、7.04%和 5.63%, 总频率为 40.85%。其中, 早

熟区的 28 个菌株被划分为 16 个小种, 优势小种是

017、033、237 和 377, 总频率为 42.86%; 晚熟区的

43个菌株被划分为 25个小种, 优势小种是 077、037、

053和 017, 总频率为 41.86%。第三积温区的 76个菌

株被划分为 33个小种, 优势小种是 017、077、037、

007、377和 003, 出现频率分别为 17.10%、10.52%、

6.57%、6.57%、5.26%和 5.26%, 总频率为 41.86%。

其中, 早熟区的27个菌株被划分为13个小种, 优势小

种是 017、037和 011, 总频率为 48.15%; 晚熟区的 49

个菌株被划分为 28 个小种, 优势小种是 077、017、

003、007和 377, 总频率为 45.83% (表 1)。大多数优

势小种在不同积温区或熟区均有分布(表2), 如第一积

温区的优势小种 047 在第三积温区的出现频率较高; 

而小种 017、077、037、377、033等在第二、三积温
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区均居优势地位(总频率 38.10%)。上述小种不仅致病 力强而且分布广泛, 在生产上需要密切关注。 
 

表 2  黑龙江省 2006 年稻瘟病菌优势小种在不同积温区的分布 
Table 2  Distribution of main races identified from Heilongjiang isolates collected in 2006 

菌株数 No. of isolates included 
优势小种 

Predominant race 第一积温区 
The 1st ATZ 

第二积温区(早, 晚) a) 
The 2nd ATZ (E, L) a) 

第三积温区(早, 晚) 
The 3rd ATZ (E, L) 

合计 
Total 

017 0 6 (3, 3) 13 (7, 6) 19 

077 0 9 (2, 7) 8 (2, 6) 17 

037 1 6 (2, 4) 5 (3, 2) 12 

047 5 1 (0, 1) 3 (2, 1) 9 

377 0 4 (2, 2) 5 (3, 2) 9 

003 1 3 (2, 1) 4 (0, 4) 8 

177 2 3 (1, 2) 2 (0, 2) 7 

007 1 0 5 (2, 3) 6 

033 0 3 (3, 0) 3 (2, 1) 6 

057 3 1 (1, 0) 2 (1, 1) 6 

237 3 3 (3,0) 0 6 

测定菌株数 No. of isolates tested 16 39 50 105 

a) 早: 早熟区; 晚: 晚熟区。a) E: early maturity district; L: late maturity district. 
 

2.2  中、日两套鉴别品种对黑龙江省稻瘟病菌小

种鉴别能力的比较 

鉴于前人 [5-10,25-26]习惯上利用中国鉴别品种鉴

定黑龙江省稻瘟病菌的生理小种, 为比较中、日两

套鉴别品种的鉴别能力, 我们随机选取 130 个黑龙

江菌株同时接种两套鉴别寄主, 结果鉴定出 19个中

国小种和 47个日本小种。中国小种的鉴出率(19/130)

不及日本小种的鉴出率(47/130)的 40%; 3 个优势中

国小种 ZD7、ZE3和 ZG1实际上分别是 14、16 和 9

个日本小种的混合种群, 其他 11个劣势中国小种也

各自对应于 1~9 个日本小种(表 3)。这些结果表明, 

日本鉴别品种对黑龙江省稻瘟病菌的小种鉴别能力

远强于中国鉴别品种, 能更客观地鉴定当地稻瘟病

菌致病性变异与小种分化, 更多地给抗病育种和抗

病品种合理布局提供信息。 

2.3  2006年黑龙江省稻瘟病菌群体毒力基因分

析 

2.3.1  黑龙江省稻瘟病菌株对已知抗性基因的致病

力分析    供试的 173个稻瘟病菌株对 31个单基因

系(表 4)的致病性测定结果显示, 59个菌株的致病率

(PF)介于 71%~97%之间, 属于强致病力菌株; 94 个

菌株的致病率(PF)介于 51%~68%之间, 属于较强致

病力菌株; 只有 1 个菌株的 PF 为 9.68%, 属于弱致

病力菌株(占 0.58%)。这说明绝大多数稻瘟病菌株对

已知抗性基因具有较强致病力, 广致病谱菌株在当

地稻瘟病菌群体中占据绝对优势。 

2.3.2  稻瘟病菌群毒力基因及其分布     供试的

173个稻瘟病菌株对 31个单基因系抗性基因的毒力

频率介于 5%~98% (表 4)。对应于抗性基因 Pi9的毒

力基因 avr-9, 出现频率最低, 为 5.20%; 分别对应

于抗性基因 Pita-2(R)、 Piz-5(CA)、 Pita-2(P)、

Piz-5(R)、Pi12(t)、Pi20(t)、Pi5(t)、Pi11(t)、Pib 和

Pi1的毒力基因 avr-ta2(R)、avr-z5(CA)、avr-ta2(P)、

avr-z5(R)、avr-12(t)、avr-20(t)、avr-i5(t)、avr-11(t)、

avr-b和 avr-1的出现频率介于 23%~49%之间; 对应

于抗性基因 Piz-t、Pik-h、Pi-ta(K)的毒力基因 avr-zt、

avr-kh、avr-ta(K)的出现频率介于 52%~69%之间; 对

其他 17个单基因系携带的抗性基因表现强毒力, 相

应的毒力基因的频率介于 71%~98%之间。 

在不同积温区均有上述所有毒力基因, 只是频

率有所变动(表 4)。avr-9 在 3 个积温区的频率都很

低, 介于 3.8%~7.5%之间。avr-z5(CA)、avr-20(t)和

avr- z5(R)在第一、第二 (早熟区 )、第三积温区 , 

avr-ta2(P)、avr-ta2(R)和 avr-5(t)在第一、第二(晚熟

区)、第三积温区 , avr-12(t)在第二、第三积温区 , 

avr-11(t)、avr-b 在第二、第三积温早熟区, 频率也

都较低, 接近或低于 30%。换言之, 与上述毒力基因

相对应的抗性基因的抗谱较广(接近或高于 70%), 

在水稻抗病育种上具有较高的利用价值。其中, Pi9

基因在所有积温区对菌株的抗谱都很广(92%~96%,  
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表 3  130 个菌株所属中国小种及其对应的日本小种数目 
Table 3  Chinese races identified from 130 isolates and number of Japanese races included in each of them 

中国小种 
Chinese 

race 

包含菌株数 
No. of isolates 

included 

出现频率 
Frequency 

(%) 

包含日本小种数 
No. of Japanese races

included 

对应的日本小种(菌株数) 
Japanese races corresponded (No. of isolates) 

ZD7 28 21.54 14 
017(8), 037(5), 007(2), 033(2), 077(2), 015(1), 057(1), 067(1), 
071(1), 137(1), 217(1), 237(1), 277(1), 377(1) 

ZE3 26 20.00 16 
037(3), 057(3), 077(3), 001(2), 017(2), 047(2), 053(2), 003(1), 
005(1), 015(1), 043(1), 113(1), 143(1), 177(1), 203(1), 437(1) 

ZG1 19 14.62 12 
003(4), 007(4), 000(2), 001(1), 010(1), 017(1), 023(1), 025(1), 
053(1), 133(1), 201(1), 243(1) 

ZD1 11 8.46 9 
011(2), 033(2), 001(1), 013(1), 023(1), 073(1), 237(1), 327(1), 
413(1) 

ZD3 9 6.92 9 
027(1), 033(1), 036(1), 037(1), 053(1), 057(1), 173(1), 177(1), 
377(1) 

ZD5 8 6.15 6 011(2), 017(2), 033(1), 043(1), 177(1), 237(1) 

ZF1 7 5.38 6 017(2),003(1), 013(1), 047(1), 117, 127, 137 

ZE1 6 4.62 5 047(2), 003(1), 012(1), 066(1), 203(1) 

ZA15 3 2.31 3 157(1), 237(1), 377(1) 

ZB15 3 2.31 2 017(2), 177(1) 

ZA5 2 1.54 2 003(1), 577(1) 

ZA7 1 0.77 1 047(1) 

ZA11 1 0.77 1 047(1) 

ZA31 1 0.77 1 157(1) 

ZA39 1 0.77 1 077(1) 

ZA55 1 0.77 1 043(1) 

ZB7 1 0.77 1 037(1) 

ZB13 1 0.77 1 023(1) 

ZC7 1 0.77 1 047(1) 

合计 Total 130 100 130 47 

 
平均 94.80%), 是当前黑龙江省水稻育种上极有价

值的抗稻瘟病基因, 其次是 Piz-5(CA)、Piz-5(R)、

Pita-2(R)、Pita-2(P)、Pi12(t)(第一积温区除外 )和

Pi20(t)(第二积温晚熟区除外), 它们所有供试菌株

的抗谱也都接近或高于 70%, 也属于广谱抗性基

因。此外, Pi11(t)、Pib和 Pi5(t)在第二、第三积温早

熟区也具有较高的利用价值。 

表 5列示了 173个稻瘟病菌株对黑龙江省 12个

主栽品种的毒力频率。病原菌群体对该省当前推广

面积最大的两个品种空育 131和垦稻 12的毒力频率

高达 57.80%和 39.88%, 说明这 2个主栽品种已感病

化, 通过分子育种手段加速其抗性改造是当前黑龙

江稻区的首要任务。来自所有积温区的菌株对龙粳

14、龙盾 104 均表现弱毒力 ,  毒力频率分别为

7.51%、9.25%, 表明这 2 个品种在黑龙江省仍具有

很高的应用价值, 但需要密切跟踪、监测其毒性小

种群的变化动态。供试菌株对其他 8 个品种均表现

中等毒力(频率 23%~33%), 故在生产上宜慎重推广

这些品种。 

2.4  黑龙江省主栽品种稻瘟病抗性改良的对策 

鉴于绝大部分主栽品种稻瘟病抗谱较窄(表 5), 

为有针对性地利用已知抗性基因改良稻瘟病抗性 , 

我们比较、分析 12 个主栽品种和 31 个单基因系对

供试菌株的抗性反应, 结合查阅和分析系谱[23-24,27-29] 

(http://inweb.narcc.affrc.go.jp/), 推断了各主栽品种的

基因组成(表 5)。在此基础上, 我们模拟了应用 Pi9、

Piz-5(CA)、Piz-5(R)、Pita-2(R)、Pita-2(P)、Pi12(t)、

Pi20(t)共 7个广谱抗性基因改良 12个主栽品种的抗

性效果。首先计算了 173 个供试菌株对主栽品种与

各供体基因搭配的联合毒力频率 (VAF)(表 6)。当

VAF 值低时, 病原菌群体对受体品种的致病几率小, 

联合抗谱 [= (1VAF) × 100%]宽, 抗病效果好。模

拟结果发现, 龙粳 14与 Pi9、Piz-5(CA)、Piz-5(R)、

Pita-2(R)、Pita-2(P)、Pi12(t)和 Pi20(t)共 7个基因搭

配的 VAF均非常低, 分别为 1.16%、0.58%、1.16%、

2.31%、2.89%、3.47%和 2.89%; 龙盾 104与上述基

因搭配的 VAF也非常低, 分别为 0、2.31%、3.47%、

3.47%、2.89%、2.31%和 4.05%。也就是说, 龙粳 14  
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表 4  黑龙江省稻瘟病菌群体对已知抗性基因的毒力频率 
Table 4  VF% of Heilongjiang blast pathogen populations to the known resistance genes in 31 monogenic lines 

稻瘟病菌群体的毒力频率 VF% of blast pathogen populations in different districts (%)
单基因系 

Monogenic line 
抗性基因 

R gene 
毒力基因 
avr gene 

VF% 第一积温区 
The 1st ATZ

第二积温(早熟)区
The EMDa) in 2nd 

ATZ 

第二积温晚熟区
The LMDb) in 2nd 

ATZ 

第三积温早熟区 
The EMD in 3rd 

ATZ 

第三积温晚熟区
The LMD in 3rd 

ATZ 

IRBLa-A Pia(A) avr-a(A) 97.69 100.00 10.00 95.35 92.59 100.00 

IRBLa-C Pia(C) avr-a(C) 88.44 92.31 92.86 83.72 88.89 87.76 

IRBLi-F5 Pii avr-i 84.97 92.31 85.71 93.02 88.89 71.43 

IRBLks-F5 Pik-s(F) avr-ks(F) 95.38 100.00 82.14 97.67 100.00 95.92 

IRBLks-S Pik-s(S) avr-ks(S) 93.64 92.31 96.43 97.67 81.48 95.92 

IRBLk-Ka Pik avr-k 85.55 65.38 89.29 97.67 96.30 77.55 

IRBLkp-K60 Pik-p avr-kp 83.24 61.54 92.86 97.67 85.19 75.51 

IRBLkh-K3 Pik-h avr-kh 67.05 42.31 78.57 76.74 74.07 61.22 

IRBLz-Fu Piz avr-z 71.10 76.92 71.43 81.39 55.56 67.35 

IRBLz5-CA Piz-5(CA) avr-z5(CA) 23.70 11.54 14.29 48.84 22.22 14.29 

IRBLzt-T Piz-t avr-zt 52.02 69.23 42.86 48.84 37.04 59.18 

IRBLta-K1 Pita(K) avr-ta(K) 68.79 84.62 71.43 55.81 66.67 71.43 

IRBLta-CT2 Pita(CT) avr-ta(CT) 70.52 69.23 71.43 72.09 62.96 73.47 

IRBLb-B Pib avr-b 45.09 69.23 21.43 51.16 29.63 48.98 

IRBLt-K59 Pit avr-t 97.11 92.31 96.43 100.00 96.30 97.96 

IRBLsh-S Pish(S) avr-sh(S) 82.66 84.62 89.29 81.39 77.78 81.63 

IRBLsh-B Pish(B) avr-sh(B) 83.82 100.00 85.71 81.39 70.37 83.67 

IRBL1-CL Pi1 avr-1 49.13 34.62 53.57 65.12 48.15 40.82 

IRBL3-CP4 Pi3 avr-3 81.50 84.62 82.14 93.02 70.37 75.51 

IRBL5-M Pi5(t) avr-5(t) 34.10 34.62 25.00 46.51 33.33 28.57 

IRBL7-M Pi7(t) avr-7(t) 80.92 69.23 89.29 88.37 85.19 73.47 

IRBL9-W Pi9 avr-9(t) 5.20 3.85 3.57 4.65 7.41 6.12 

IRBL12-M Pi12(t) avr-12(t) 27.75 61.54 14.29 25.58 7.41 30.61 

IRBL19-M Pi19(t) avr-19(t) 95.38 100.00 96.43 93.02 96.30 93.88 

IRBLkm-Ts Pik-m avr-km 71.68 50.00 71.43 86.05 85.19 63.27 

IRBL20-IR24 Pi20(t) avr-20(t) 31.21 19.23 28.57 44.19 25.93 30.61 

IRBLta2-Pi Pita-2(P) avr-ta2(P) 24.86 30.77 42.86 13.95 14.81 26.53 

IRBLta2-Re Pita-2(R) avr-ta2(R) 23.12 30.77 42.86 9.30 7.41 28.57 

IRBLta-CP1 Pita(CP) avr-ta(CP) 93.64 96.15 96.43 86.05 96.30 95.92 

IRBL11-Zh Pi11(t) avr-11(t) 41.04 69.23 17.86 48.84 29.63 38.78 

IRBLz5-CA(R) Piz-5(R) avr-z5(R) 29.48 23.08 25.00 48.84 22.22 22.45 

供试菌株数 No. of isolates tested 173 26 28 43 27 49 

a) EMD: early maturity district; b) LMD: late maturity district. 
 

和龙盾 104 导入 7 个基因中的任何一个, 联合抗谱

理论上可分别提高到 96%以上。其他品种如导入 Pi9

基因后 , 其抗谱可由导入前的 23%~58%提高到

94.80%以上, 极大地改善现有品种的稻瘟病抗性。

如进一步聚合 Piz-5 和 Pi12(t)基因, 则所有 12 个主

栽品种的抗谱均可提高到 100%(Pi9、Piz-5 和 Pi12

三基因搭配的 VAF=0)。因此, 通过转基因或分子标

记辅助回交手段导入单基因 Pi9, 是当前提高主栽

品种稻瘟病抗性的有效途径 , 而对 2个感病较为严

重的品种空育 131和垦稻 12, 在导入 Pi-9的基础上, 

需要再聚合至少一个广谱抗性基因, 如 Pi-ta2(P)和

Pi-z5(R), 或双基因 Pi-z5和 Pi-12(t)等。 
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表 5  黑龙江省稻瘟病菌群体对 12 个水稻主栽品种的毒力频率 
Table 5  Virulence frequency (VF) of Heilongjiang blast pathogen populations to 12 leading rice cultivars 

稻瘟病菌的毒力频率 VF% of blast pathogen populations in different districts (%) 
品种 

Cultivar 
推断的抗性基因 
deduced R gene 

VF% 第一积温区
The 1st ATZ

第二积温早熟区
The 2nd ATEMZ

第二积温晚熟区
The 2nd ATELZ

第三积温早熟区 
The 3rd ATEMZ 

第三积温晚熟区
The 3rd ATLMZ

空育 131 Kuiku 131 Pia, Pik, ?a) 57.80 30.77 71.43 58.14 66.67 59.18 

垦稻 12 Kendao 12 Pik-s, Pik, ? 39.88 30.77 53.57 41.86 40.74 34.69 

绥粳 7号 Suijing 7 Pia, Pii, Pik, ? 30.06 30.77 28.57 30.23 22.22 34.69 

龙粳 14 Longjing 14 Pi19(t), Pi12(t), Pik,? 7.51 11.54 3.57 6.98 11.11 6.12 

龙稻 4号 Longdao 4 Pish, Pik-s, Pi19(t),? 28.90 26.92 35.71 32.56 14.81 36.73 

龙稻 7号 Longdao 7 Pia, Pik, ? 31.21 34.62 46.43 25.58 14.81 40.82 

松粳 6号 Songjing 6 Pia, Pik, ? 23.70 15.39 28.57 39.53 14.81 16.33 

松粳 9号 Songjing 9 Pia, Pik, ? 28.90 53.85 21.43 32.56 7.41 28.57 

绥粳 4号 Suijing 4 Pik, ? 32.95 34.62 25.00 25.58 7.41 44.90 

垦稻 10号 Kendao 10 Pia, Piz, ? 28.32 26.92 21.40 34.88 18.52 32.65 

五优稻 3 Wuyoudao 3 Pia, Pik, ? 23.12 23.08 21.43 39.53 11.11 16.33 

龙盾 104 Longdun 104 Pia, Pik, Pi19(t), ? 9.25 7.69 14.29 9.30 0 12.25 

测试菌株数 Isolates tested 173 26 28 43 27 49 

a): 该品种对黑龙江菌株的抗性除已知基因外, 还可能携带其他抗性基因或数量抗性位点(QTL)。 
a): The cultivar may harbor some other resistance genes or QTLs except the deduced ones. 

 
表 6  12 个水稻主栽品种与 7 个广谱抗性基因搭配对 173 个菌株的联合毒力频率 

Table 6  Virulence association frequency (VAF) between 12 leading cultivars and 7 broad-spectrum resistance genes to 173 blast isolates 

假定导入 Pi9结合其他抗性基因的 VAF 
VAF(%) between putative Pi9-introduced cultivars and other resistance genes (%) 品种 

Cultivar 

与 Pi-9的 VAF(%) 
VAF(%) between 
cultivars and Pi9 Piz-5(CA) Piz-5(R) Pita-2(P) Pita-2(R) Pi12(t) Pi20(t) 

空育 131 Kuiku 131 5.20 1.73 1.16 1.16 1.73 1.73 2.31 

垦稻 12 Kendao 12 2.89 1.16 0.58 1.16 1.73 1.16 1.16 

绥粳 7号 Suijing 7 2.31 1.16 0.58 1.16 1.16 1.16 1.16 

龙粳 14 Longjing 14 1.16 0 0 0.58 0.58 0.58 0.58 

龙稻 4号 Longjing 4 1.16 0 0.58 0.58 0.58 0.58 0.58 

龙稻 7号 Longdao 7 2.89 0.58 0.58 1.16 1.16 1.16 1.16 

松粳 6号 Songjing 6 0.58 0 0 0.58 0.58 0.58 0.58 

松粳 9号 Songjing 9 2.31 0.58 0.58 1.16 1.73 1.16 1.16 

绥粳 4号 Suijing 4 2.31 1.16 0.58 0.58 0.58 1.16 1.16 

垦稻 10号 Kendao 10 1.16 0.58 0.58 0.58 0.58 0.58 1.16 

五优稻3号 Wuyoudao 3 1.73 1.16 1.16 1.16 1.73 0.58 1.73 

龙盾 104 Longdun 104 0 0 0 0 0 0 0 

 

3  讨论 

3.1  黑龙江省稻瘟病菌群体生理小种与毒力基

因结构的基本特征 

黑龙江省随着水稻面积的不断扩大, 稻瘟病逐

年加重。2005和 2006年稻瘟病在全省暴发流行, 给

水稻生产造成惨重损失。为查明诱发病害流行的优

势毒性小种及毒力基因的组成、分布, 及其与主栽

品种抗性基因之间的关系, 给抗病育种、品种布局

及病害预测提供有用信息, 开展了本试验, 比较全

面地了解了当地稻瘟病菌群体的如下基本特征: (1)

小种组成复杂。173个菌株被鉴定为 55个日本小种, 

小种鉴出率超过 30%, 且不同积温区的优势小种及

其频率存在较大的差异。(2)主要小种分布广泛。多

数主要小种在 3个积温区均有分布 , 强优势小种

017、077、037、377等在第二、第三 2个积温区均

居优势地位。(3)菌株致病力强、致病谱宽。在 173

个供试菌株中, 强、较强致病力菌株分别占总菌株

的 34.10%和 54.34%, 合计占总菌株的 88.44%, 它们

对大多数的已知抗性基因有毒力, 属于广致病谱菌
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株。(4)毒力基因结构复杂。稻瘟病菌群体至少包含

对应于 31个单基因系抗性基因的所有毒性基因, 对

95%的单基因系和主栽品种(Pi9及龙粳 14、龙盾 104

除外)均表现中等以上的毒力。这些特征无疑给当地

水稻抗病育种与生产带来严峻的挑战。充分利用好

现有的优良基因培育广谱抗病新品种, 广泛鉴定、

筛选或人工创制更多的广谱抗性基因是当前黑龙江

稻区迫切需要开展的工作。 

3.2  黑龙江省稻瘟病菌生理小种鉴别寄主问题 

依赖于一套鉴别品种描述病原菌群体结构特征

的客观性及精准度, 受供试菌株的数目、代表性及

鉴别寄主本身鉴别力等多因素的影响。根据 “基因

对基因学说”, 一套理想的鉴别寄主应是每个品种

具有彼此不同的单一抗性基因。为此 , 日本

Kiyasawa 等[13]通过对水稻品种进行抗病基因分析, 

筛选出 9个“单基因”鉴别品种。近年来, 随着稻瘟病

普感品种 LTH的推出, 国内外相继育成一些以 LTH

为遗传背景的近等基因系和单基因系鉴别寄主[16,30-31], 

为提高稻瘟病菌群体小种及毒力基因结构研究的水

平奠定了基础。 

目前, 黑龙江省稻瘟病菌生理小种研究仍局限

于利用中国鉴别品种[5-10]。早期的研究[11-12]表明中国

鉴别品种对北方稻区稻瘟病菌鉴别力比日本鉴别品

种低。我们通过比较日本鉴别品种和中国鉴别品种

对 130个黑龙江菌株的鉴别能力, 发现前者所鉴别

出的小种数目是后者的 2.5倍(47/19)。这不仅验证

了前人的结论, 也说明黑龙江省稻瘟病菌的小种分

化远比一些研究 [5-10,25-26]所报道的复杂 , 利用中国

鉴别品种无法客观描述黑龙江省稻瘟病菌生理小种

的群体结构与变化。另外, 由于中国鉴别品种基因

组成不明, 也无法了解病原菌小种群体的毒性基因

的结构, 这势必造成已知抗性基因在育种和生产上

的应用的盲目性。鉴于黑龙江与日本稻作区生态条

件相似, 而且目前栽培的品种几乎都有日本品种的

血缘[23-24,27-29,32], 我们建议, 黑龙江稻区应该利用一

套日本鉴别品种来鉴定稻瘟病菌生理小种, 同时利

用 IRRI 的 31 个水稻单基因系监测毒力基因组成与

变化, 以便更客观、准确地描述稻瘟病菌群体结构, 

以便更有针对性地提出稻瘟病抗性基因选用与布局

策略。 

3.3  对黑龙江省水稻抗稻瘟病育种策略的思考 

利用田间菌株对 31 个单基因系携带的抗性基

因和 12 个黑龙江省主栽水稻品种接种的毒力频率

分析结果表明: (1)抗性基因 Pi9 和品种龙粳 14、龙

盾 104 对各积温区稻瘟病菌株的抗谱都很宽, 是当

前最有效的抗源, 在抗病育种和生产上可以优先选

用。(2)抗性基因 Pita-2(R)、Pi-z5(CA)、Pi-ta2(P)、

Pi-12(t)、Pi-z5(R)、Pi-20(t)、Pi-5(t)与水稻品种绥粳

7号、龙稻 4号、龙稻 7号、松粳 6号、松粳 9号、

绥粳 4 号、五优稻 3 号的抗谱仅为 70%左右, 且在

不同积温区波动较大, 应因地制宜谨慎使用。(3)其

他 24个单基因系携带的抗性基因抗谱很低, 在抗稻

瘟病育种上的利用价值已很有限。(4)主栽品种空育

131 和垦稻 12 已丧失抗性, 至少需要导入包括 Pi9

在内的两对以上广抗谱基因才能获得对黑龙江主产

区稻瘟病菌的稳定抗性。 

鉴于黑龙江省当前主栽品种结构相对单一, 多

数品种抗性较差[3-4,32-33], 而稻瘟病菌生理小种和毒

力基因相对复杂、分布广、致病谱广、毒力强, 为

了持续稳定控制稻瘟病发生, 生产上急需培育一批

广谱或持久抗病品种, 并根据其抗性基因型进行合

理布局。为此, 建议有关部门加大投入, 切实抓好以

下几方面的工作: (1)广泛收集、深入发掘广谱或持

久抗病资源, 充分利用好现有品种如龙粳 14、龙盾

104 的广谱抗性, 进行广泛的转育和杂交来选育新

品种; (2)以空育 131 和垦稻 12 等主栽品种为受体, 

采用分子标记辅助回交转育、基因转化及基因聚合

手段加速聚合 Pi9与 Pita-2(R)、Piz-5(CA)、Pita-2(P)、

Piz-5(R)、 Pi12(t)、 Pi20(t)及新发现的广谱基因

Pigm(t)、Pi40(t)等, 创制一批人工抗病桥梁亲本和

新品种, 为大范围的广谱抗病品种选育奠定基础; (3)

全面、细致地开展水稻抗病基因及稻瘟病菌毒力基

因的鉴定工作, 建立主栽品种抗性基因型数据库及

可靠的病原菌流行性小种群体监控体系, 为有针对

性地利用抗性基因开展分子聚合育种、对抗性品种

科学布局、准确预报和控制稻瘟病流行提供物质和

技术支撑。 

4  结论 

黑龙江省 2006年田间稻瘟病菌致病力强、致病

谱宽, 其生理小种和毒力基因组成复杂。利用中国

鉴别品种研究当地的稻瘟病菌存在很大的局限性 , 

建议应用日本鉴别品种鉴定生理小种 , 同时应用

IRRI单基因系监测毒力基因组成与变动。推广品种

龙粳 14、龙盾 104 及抗性基因 Pi9、Pita-2(R)、

Piz-5(CA)、Pita-2(P)、Piz-5(R)、Pi12(t)、Pi20(t)对



26 作 物 学 报 第 37卷 

 

当地的病原菌表现较广的抗谱。育种上可以在利用

龙粳 14、龙盾 104 和 Pi9 广谱抗性的基础上, 通过

分子标记辅助选择方法聚合一至多个广谱抗性基因; 

同时加强对稻瘟病菌种群的监测和新抗源的发掘 , 

有针对性地向主栽品种导入新的抗性基因。 
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