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Abstract: 【Objective】The cloned rice blast resistant genes, Pi1, Pik-p, Pik-h, Pi2, Pi9, Piz-t, Pita and Pii, which 
showed broad-spectrum blast resistance in different rice growing regions, have been widely used in rice breeding for 
blast resistance. To clarify the distribution of these genes in hybrid rice in South China, 【Method】the genotypes of 
resistance genes Pi1, Pik-p, Pik-h, Pi2, Pi9, Piz-t, Pita and Pii in 328 hybrid rice combinations were detected with 
functional markers. 【Result】The distribution frequency of Pita and Pii was the highest, reaching 84.76% and 67.68% in 
the tested rice combinations, respectively; followed by Pi2 and Pik-p with the proportion of 22.87% and 13.72%, 
respectively; Pi1, Piz-t and Pik-h had the lowest distribution frequency, accounting for 5.18%, 3.35% and 2.13% of total; 
all of these varieties didn’t carry resistance gene Pi9. The number of blast resistance genes detected in hybrid rice 
combinations were at most four. The resistance evaluation showed that the frequency of resistant varieties rose with 
increasing number of resistance genes in hybrid combinations. In a hybrid combinations with four resistance genes, the 
distribution frequency of resistant varieties was 91.67%. Blast resistance contribution assay of the eight resistance genes 
revealed that Pi2 and Pi1 displayed the greatest resistance contribution in the local rice in South China, followed by 
Pik-h, Pik-p, Pita, Pii and Piz-t. 【Conclusion】This study provided a scientific basis for the rational distribution of 
resistant varieties with different genotypes in South China. 
Key words: hybrid rice combinations; resistance gene; rice blast; genotype analysis; molecular marker  

 

摘  要：【目的】已克隆的稻瘟病抗性基因 Pi1、Pik-p、Pik-h、Pi2、Pi9、Piz-t、Pita、Pii 对不同稻区的稻瘟病

菌表现较广谱的抗性，被广泛应用于水稻抗瘟性育种。为了明确上述抗性基因在华南稻区杂交稻组合中的分布及

其组合的抗病有效性,【方法】利用上述 8 个抗病基因的功能标记，对华南 328 个杂交稻组合进行了抗瘟基因型

分子检测。【结果】抗性基因 Pita 和 Pii 分布频率最高，在测试组合中检出率分别为 84.76%与 67.68%；其次是

Pi2 与 Pik-p，分别为 22.87%与 13.72%；检出频率较低的是 Pi1、Piz-t 和 Pik-h，分别为 5.18%、3.35%与 2.13%，

检测的品种都不携带抗性基因 Pi9。在单个杂交稻组合中，检出的抗瘟基因数量最多是 4 个。抗病性评价结果表

明，杂交稻组合中检出的抗病基因数量越多，其表现为抗病品种的频率就越高；含 4 个抗病基因的杂交稻组合中，

抗病品种所占比率达 91.67%。含有不同抗瘟基因的组合表现出不同水平的抗瘟性，其中 Pi2 与 Pi1 对华南稻区稻

瘟病的抗病性贡献最大，其他抗病基因的贡献大小依次是 Pik-h、Pik-p、Pita、Pii 与 Piz-t。【结论】本研究为华

南稻区杂交稻抗病品种基因型的合理布局以及抗瘟基因的应用提供了科学依据。 
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水稻(Oryza sativa)是世界上重要的粮食作物， 全球半数以上的人口以稻米作为主食[1]。由稻瘟
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病菌(Magnaporthe oryzae)引起的稻瘟病是威胁

水稻粮食生产的最具毁灭性的病害之一[2]，发病

轻时导致减产，严重时局部田块甚至颗粒无收[3]。

稻瘟病也是华南水稻生产中最重要的病害，近年

来在华南发生日益严重，如华南稻区的天优 998、
五优 308、天优 368 等主栽品种的抗性相继衰退

或丧失，在部分稻区发生了稻瘟病大面积流行或

暴发，对粮食的生产安全造成了严重影响[4, 5]。目

前，选育和种植抗病水稻品种是防治稻瘟病最经

济、环保及有效的措施[6]。因此，摸清主栽品种

与新选育的抗病品种的抗瘟基因型，是抗病品种

科学应用的首要前提。 
20 世纪 60 年代中期，日本率先对水稻稻瘟病

的抗病基因开展了系统的研究。随后，源自不同水

稻品种的 90 多个主效抗稻瘟病基因被鉴定[7]。近年

来，国内研究者对已鉴定的部分抗稻瘟病基因进行

了抗性有效性评价。李进斌等[8]分析了 22 个抗瘟基

因在云南省 3 个稻区的抗性情况，发现 Pi9 和 Piz5

在云南稻区具有较好的抗性；杨健源等[9]的研究

表明，华南稻区目前有效的抗性基因主要为 Pi1、
Pi2、Pita 等；并且发现目前华南籼稻区育种者利

用的抗瘟基因多为 Pi1 与 Pi2[10, 11]；张国民等[12]

分析了 24 个抗瘟基因在我国寒地稻区的抗性情

况，发现 Pi9 对该稻区的稻瘟病菌表现出广谱抗

性。然而，我国大部分稻区水稻品种的抗瘟基因

型仍不清晰，有待分析与研究；该方面研究滞后

的原因，主要是缺乏基因型快速有效的检测技术。

迄今，已经成功克隆出 Pib、Pi9、Pi2、Piz-t、Pik、
Pik-p、Pik-h、Pi1、Pita、Pii、Pi50 和 Pi64 等 26
个稻瘟病抗性基因[13, 14]。利用基因序列信息，发

展特异性功能标记，可快速检测品种的抗稻瘟病

基因型[15, 16]，这对全面了解我国水稻抗稻瘟病的

基因型及其合理布局与轮换有着重要意义。 
我们利用 Pi1、Pik-p、Pik-h、Pi2、Pi9、Piz-t、

Pita、Pii 等 8 个抗病基因功能性分子标记，对华

南稻区 328 个杂交水稻组合进行了抗瘟基因型检

测，旨在摸清该稻区杂交稻组合的基因型，为华

南稻区抗病品种的合理布局及进一步选育新型

的抗瘟杂交稻组合提供依据。 

1  材料与方法 

1.1  植物材料 
本研究所用材料包括 328 个近 5 年推广及新

参试的华南籼型杂交稻组合，其种子由广东省省

级水稻品种区域试验主持单位提供。 

水稻种子经 0.5%强氯精消毒 5 min，25℃清

水浸泡 24 h，滤干种子，置于 35℃培养箱中催芽

24 h。萌芽的种子以 4 行×6 列的间隔穴播于盛有

栽培泥土的瓷盘里（规格 30 cm× 20 cm×5 cm），

每天浇水 1~2 次。待秧苗长至 1 叶 1 心期，每盆

施 0.5 g 硫酸铵，每间隔 3 d 施用一次，共施 3 次。

待植株长至 2.5~3.0 叶龄，进行标样的采集。 
1.2  病原菌材料、培养及接种调查 

1.2.1  菌株来源 

室内抗谱测定选用的 50~64 个菌株为单孢分

离菌株，均采自主栽品种。这些菌株来源于广东、

广西、福建等地，主要是根据当年或上一年稻瘟

病菌生理小种的致病性测定情况挑选出的代表

性菌株，对稻瘟病单基因系的致病性上具有丰富

的多样性；所有菌株均保存于广东省农业科学院

植物保护研究所。 
1.2.2  菌株活化、繁殖及产孢  

将保存的菌株转移至酵母固体培养基，放于

生化培养箱中，活化培养 7 d 以上；然后将菌丝

体转移到高温高压湿热灭菌的玉米培养基上繁

殖，在生化培养箱中培养约 13 d。产孢：先用灭

菌过的无菌水洗去玉米粒表面的菌丝，再将玉米

粒置于已消毒的搪瓷盘中（25 cm × 19 cm × 2 cm）

铺开，并在上面覆盖一层湿纱布，然后在日光灯

下光照培养 3~4 d 进行产孢。以上菌株的活化、

繁殖及产孢均在 25℃下进行。 
1.2.3  接种调查  

用无菌水将附在玉米粒上的分生孢子洗下，

用 2 层塑料细纱网隔去玉米残渣，在 100 倍显

微镜下镜检，选取浓度为 5×105 个/mL 的孢子悬

浮液进行人工喷雾接种；接种后的稻苗置于自制

的相对湿度达 95%以上的培养箱中暗培养 24 h，
温度控制在 25℃左右。之后转至玻璃温室中，接

种 7 d 后进行调查。病级调查按照国际水稻所稻

瘟病圃苗瘟分级标准进行：0~3 级为抗，4~9 级

为感。抗性频率(%)为无毒的菌株数目与总测定

菌株数目之比。 
1.2.4  抗病性综合评价  

依据田间病圃鉴定与室内抗谱测定，综合评

价杂交稻组合的抗性。田间病圃分别设在广东稻

区的曲江、从化、龙川、阳江、信宜等 5 个自然

病区。室内抗谱测定选用的菌株来源于广东、广

西、福建等地，稻瘟病菌株均为单孢分离菌株，

接种菌株数为 50~64 个。依据杂交稻组合在病区

的穗瘟病级以及室内抗谱测定的数据，对组合做
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出综合抗性评判，抗性级别由高至低排序为：高

抗、抗、中抗、中感、感、高感等 6 个级别。调

查与评价方法参照朱小源等[17]和冯爱卿等[18]的

方法。 
1.3  标样采集及 DNA 提取 

每个品种采集 2 个单株的叶片，混合收集于

2.0 mL 的离心管中，经液氮速冻后，置于－80℃
的冰箱内储藏备用。 

首先将装有水稻叶片的离心管放在液氮中

浸泡约5 min，随后用快速组织破碎仪磨碎叶片，

再用百泰克生物技术(北京)有限公司的新型快速

植物基因组 DNA 提取试剂盒，提取水稻叶片总

DNA。 
1.4  抗病基因 Pi2、Pi9、Pita 等 8 个基因特异性分

子标记与检测 
1.4.1  抗病基因Pi2、Pi9、Pita等8个基因特异性分

子标记 
本研究中 Pik-p、Pik-h 与 Pi1 基因特异性分

子标记是 Zhai 等[19]与 Hua 等[20]开发的 Pik 簇复

等位基因间特异性分子标记。首先，基于日本晴

参考序列与 Pik 簇等位基因序列间的较大差异，

开发了 K1 标记，用于区分水稻品种含有的 K 型

(Kusabue/K60)与 N 型(日本晴)两种基因型[19, 21]；

其次，通过对 Pik-m/ Pik-p/ Pik/ Pi1 及日本晴的感

病等位基因编码区进行序列比对，找出各等位基

因特异的 SNP，利用 dCAPS Finder 2.0 软件

(http://helix.wustl.edu/dcaps/dcaps.html)[22]，针对包

含该 SNP 位点的序列, 在其两翼设计引物，开发

出能区分 Pik 簇复等位基因 Pik-p、Pik-h 与 Pi1
的 dCAPS 标记。Pii 特异性 CAPS 标记是 Takagi
等[23]根据Pii供体品种Hitomeborn与日本晴中 pii
感病等位基因序列比对，发现在 PvuⅡ酶切位点

处存在 SNP 多态性而开发的 Pii-CAPS 标记。Pi2、
Pi9 与 Piz-t 特异性分子标记依据华丽霞等[24]设计

的标记。Pita 基因特异性标记是通过将 Pita 全基

因序列与日本晴的感病等位基因进行比对，找出

特异的 SNP，开发出能特异性地检测 Pita 基因的

dCAPS 标记(未发表资料)。各标记的具体信息见

表 1。 
1.4.2  抗病基因Pi2、Pi9、Pita等8个基因特异性

分子标记的检测 
利用开发的 Pi2、Pi9、Pita 等 8 个基因特异

性分子标记，对 328 个华南稻区杂交稻组合分别

进行 PCR 扩增，并利用相应的限制性内切酶对

PCR 产物进行酶切，检测各杂交稻组合的基因型。

分子标记 PCR 扩增：反应总体积为 20 µL，其中

包括水稻基因组 DNA（20~30 ng/μL）1 μL，10 × 
PCR 缓冲液 10 μL，各 1 μL 正反向引物（10 
μmol/L），ddH2O 7 μL。PCR 程序如下：94℃下

预变性 3 min；94℃下变性 30 s，55℃~60℃下退

火 30 s，72℃下延伸 1 min，35 个循环；72℃延

伸 5 min。PCR 仪上扩增结束后，以各单管的 PCR
产物为模板，利用相应的限制性内切酶对 PCR 产

物进行酶切，酶切体系为 10 μL，其中，包括 PCR
产物 10 μL，10×酶切缓冲液 1 μL，限制性内切

表 1  各基因特异标记检测引物  
Table 1.  Specific marker detecting primers for each gene.  
引物名称 引物序列(5’-3’) 预期片段大小 标记类型 内切酶 参考文献

Primer name Primer sequence (5’-3’) Expected size/bp Marker type Enzyme Reference

Pi2-SNP F: TACTCTTCGTTGTATAGGAC 462 CAPS HinfⅠ [24] 
 R: GGAGGAGGAGATGAAATAGAATC     
Pi9-SNP F: CGCCGGTTGATAAGTAAAAGCT 126 dCAPS Hind Ⅲ [24] 
 R: CAAGAACTAATATCTACCCATGG     
Piz-t P/A F: ATGTGGATGCTGTGTTAT 176 Presence/Absence — [24] 
 R: TAGTTTGCTGCTCAATAAGTA     
K1 F: GCAAGATCAGTACCATCACGAGTAATAGCA 1600 Presence/Absence — [19] 
 R: GAGTAGCACTCAACGCAAAAGGGCATCGGC     
Pik-p2/Pik-h2 SNP F: CGTGGAAGTTCAACAAAAGG 114 dCAPS NdeⅠ [19] 
 R: CAGCACCTGTATTATCCCAT     
Pik-h1/Pik-p1 SNP F: TGCTGCAGGTCAGCCAAGCTTA 138 dCAPS MseⅠ [19] 
 R: CAACCGTTGTTTTGCCTCC     
Pi1-SNP F: CAATAGTCCAGCTAAAACGG 179 CAPS RsaⅠ [20] 
 R: CATTGCGCCTTTACCTTGT     
Pita-SNP F: GCCGTGGCTTCTATCTTCAGCT 181 dCAPS PvuⅡ 未发表 

Unpublished R: GTAACTGTAAAATGACAAGAAAC    
Pii-4SNP F: TCCAATGCTTCTGAAAGGTAGC 350(240/113) CAPS PvuⅡ [23] 

 R: TGGAAACATGAACCCATATCC     
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酶 0.3 μL，ddH2O 3.7 μL。各单管酶切混合液，

在相应内切酶最适宜的酶切温度下(一般是 37℃)
酶切 3 h，产物加入载样缓冲液后，在 6%~8%的

聚丙烯酰胺凝胶上进行电泳检测，电泳条件为

120 V，2.5~3.0 h。 
 

2  结果与分析 
 
2.1 杂交稻组合的抗瘟基因型及其分布 

本研究先利用能区别Pik位点K型/N型结构

的引物 K1，对 328 个杂交稻组合进行了抗瘟基

因检测，结果在 211 个杂交稻组合中检测到含有

K 型的 Pik 等位基因簇；再利用 Pik 等位基因簇

的 Pik-p、Pik-h 与 Pi1 的特异性 SNP 标记，对这

211 个 K 型品种进行 Pik-p、Pik-h 与 Pi1 基因型

分析。结果发现，其中有 45 个品种含有 Pik-p，
有 17 个品种含有 Pi1，有 7 个品种含有 Pik-h。
此外，利用 Pi2、Pi9、Piz-t、Pita 及 Pii 基因特

异性 SNP 标记，分别对该 328 个杂交稻组合进行

了抗瘟基因型检测。结果表明，在这些杂交稻组

合中绝大部分能检测到 Pi2、Pi9、Piz-t、Pita 及

Pii 等抗病基因及其感病等位基因，部分基因特异

性分子标记的检测结果如图 1 所示。 
在检测的杂交稻组合中，抗性基因 Pita 和

Pii 分布频率最高，在测试组合中的检出率分别为

84.76%与 67.68%；其次是抗性基因Pi2和Pik-p，
分别为22.87%与13.72%。在这些杂交稻组合中，

检出频率较低的抗性基因是 Pi1、Piz-t 与 Pik-h，
分别为 5.18%、3.35%与 2.13%。检测的 328 个杂 

M－DL500。A－区分 Pik-p 和 Pik-h 的 SNP 标记对部分组合的分子检测，CK1－IRBLkp-K60 ( Pik-p+)，CK2－IRBLkh-K3 (Pik-h+)；B－Pii 基因特异

性分子标记对部分组合的分子检测，CK1－IRBLi-F5（Pii +）；C－Pi2 基因特异性分子标记对部分组合的分子检测，CK1－C101A51 (Pi2+)；D－Pita
基因特异性分子标记对部分组合的分子检测，CK1－IRBLta-CP1 (Pita+)。泳道 1~15：部分杂交稻组合，依次是天优 613、泰丰优 806、元丰优 401、
新优 1003、裕优 132、恒丰优华占、裕优 9822、泰丰优 2213、盛优华占、信两优 3 号、乐两优 1173、天优华占、恒丰优 9802、五丰优 1173 与 Y
两优 1173。 
M, DL500. A, Identification of Pik-p and Pik-h with specific SNP marker; CK1, IRBLkp-K60(Pik-p+); CK2, IRBLkh-K3(Pik-h+). B, Identification of Pii with
specific SNP marker; CK1, IRBLi-F5(Pii+). C, Identification of Pi2 with specific SNP marker; CK1, C101A51(Pi2+). D, Identification of Pita with specific
SNP marker; CK1, IRBLta-CP1 (Pita+). Lanes 1-15, Some of hybrid rice combinations, Tianyou 613, Taifengyou 806, Yuanfengyou 401, Xinyou 1003,
Yuyou 132, Hengfengyouhuazhan, Yuyou 9822, Taifengyou 2213, Shengyouhuazhan, Xinliangyou 3, Leliangyou 1173, Tianyouhuazhan, Hengfengyou 9802,
Wufengyou 1173, Y liangyou 1173. 
图 1  基于特异性 SNP 分子标记的水稻品种抗瘟基因检测  

Fig. 1.  Detection of R genes in rice cultivars with specific SNP markers.  
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交稻组合都不携带抗性基因 Pi9（图 2）。 
2.2  杂交稻组合聚合的抗瘟基因数量分析 

对 328 个杂交稻组合检出的抗瘟基因数量进

行分析，裕优 132、恒丰优华占、吉丰优华占与

金稻优 618 等 12 个杂交稻组合检出了 4 个抗瘟

基因，是检出抗瘟基因数量最多的杂交稻组合，

占总检测组合的比率是 3.66%。这 12 个组合中除

都检出了 Pi2、Pii、Pita 基因外，其中有 5 个组

合检出了 Pi1 基因，有 7 个组合检出了 Pik-p 基

因。天优 613、天优 173、永丰优 9802 与荣优华

占等 76 个杂交稻组合检出了 3 个抗瘟基因，占

总检测组合的比率是 23.17 %。在这 76 个杂交稻

组合中，绝大多数品种都检出了抗瘟基因 Pii 与
Pita；检出的另一个基因为 Pi2、Piz-t、Pi1、Pik-p、
Pik-h 之一。粤良优 778、华两优 78、珍丰优 9822
与美优 9802 等 155 个杂交稻组合检出了 2 个抗

瘟基因，占总检测组合的比率为 47.25%；其中，

大多数组合检出的抗瘟基因是 Pii 与 Pita。另外，

部分杂交稻组合只检测出 1 个抗瘟基因，其比率

为 20.73%，还有 5.18% 的组合未检测到该 8 个

抗瘟基因中的任何一个（图 3）。 
2.3  检出的抗瘟基因数量、类型与杂交稻组合的

抗病相关性分析 

为了探明杂交稻组合的抗瘟基因类型或数

量与品种抗病性间的相关性，本研究对 328 个杂

交稻组合进行了稻瘟病抗谱测定及田间病圃鉴

定，结合两组数据对这些组合进行了抗瘟性综合

评价。在选取的 328 个杂交稻组合中，高感、感、

中感、中抗、抗、高抗的组合所占比例分别为

17.07%、16.46%、16.16%、16.77%、16.77%、

16.77%，各抗性水平的杂交稻分布较均衡（图 4）。
随着杂交稻组合检出的抗病基因数量的增多，为

抗病品种的比率也随之上升；其中，在含有 4 个

抗病基因的杂交稻组合中，抗病品种比率达

91.67%，在含有 3 个、2 个与 1 个抗病基因的杂

交稻组合中，抗病品种比率分别为 76.32%、45.6%
与 35.29%。上述结果表明，一个品种（组合）中

含有的抗病基因数量越多，其抗性品种的出现频

率可以得到相应提升。 
根据稻瘟病抗性综合评价的结果，进一步分

析含 Pi1、Pik-p、Pik-h、Pi2、Pi9、Piz-t、Pita、
Pii 等不同的抗性基因对提升水稻品种（组合）抗

性频率的贡献。结果显示，不同的抗性基因对提

升水稻品种的抗病性贡献表现出显著差异；其中，

携带了抗性基因 Pi2 的杂交稻组合，表现为抗病

品种的频率为 93.33%；其次是Pi1、Pik-h和Pik-p，
分别为 88.24%、71.43%和 60.0%；在携带 Pita、
Pii 与 Piz-t 基因的杂交稻组合中，表现为抗病品

种的频率分别为 55.03%、49.55%与 27.27%。上

述结果表明，Pi2 与 Pi1 在华南籼稻区表现出良

好的抗瘟性，对该稻区稻瘟病的抗瘟性贡献最大，

其他抗瘟基因的抗病性贡献大小依次是 Pik-h、
Pik-p、Pita、Pii 与 Piz-t。 
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3  讨论 

了解病原菌的无毒基因以及品种抗病基因

的构成是利用抗病品种控制稻瘟病的基础。单基

因系的建立便于人们利用单基因鉴别系统鉴定

稻瘟病菌无毒基因型，随着越来越多的抗稻瘟病

基因被克隆，为利用特异性标记分析品种抗病基

因型奠定了技术基础。国内学者利用抗稻瘟病单

基因系对我国籼稻区稻瘟病菌的致病性进行了

测定，研究表明华南稻瘟病菌与主效抗瘟基因的

互作表现出丰富的多样性，但亦可把互作归类为

几个主成份类型，即分别以 Pi1、Pi2、Pita2、Pish、
Piz、Pi9、Pik-h、Pik-p、Pii 等 9 个基因与病原互

作的 9 个互作类型[9, 25]。本研究以上述基因为主

要检测对象，试图探明上述基因在华南杂交稻的

分布以及与抗病性间的相关性，为本地区抗病品

种基因型的合理布局提供科学依据。 
近年来，国内外学者对水稻品种的抗瘟基因

型相继开展了研究。时克等[26]利用基因自身的功

能标记检测了58个水稻品种的Pita和Pib基因情

况及其分布状况；何重等[15]利用Pi-ta和Pi-b功能

标记，对40个粳稻品种和665个粳稻新品系进行

了基因型检测，明确了抗性基因Pi-ta和Pi-b在江

苏粳稻品种中具有一定的分布，其中Pi-b的分布

频率较高。马军韬等[27]对6个主要水稻品种含有

的抗瘟基因型进行了分析，共检测到11个抗瘟基

因，Pi1基因出现频率最高。本研究利用Pi1、Pik-p、
Pik-h、Pi2、Pi9、Piz-t、Pita、Pii等8个基因功能

性标记，对来自华南稻区不同遗传背景的328个
杂交稻组合进行了基因筛查，发现在这些品种中

分布频率最高的基因是Pita和Pii，这可能是华南

稻区选用的育种材料中多含有Pita和Pii基因的缘

故。检出率较低的抗病基因是Pi1、Piz-t和Pik-h，
在这些品种中均未检测到Pi9基因，这一结果与

Tian等[28]的研究认为抗病基因Pi9尚未在中国籼

稻品种中广泛应用相符；说明Pi9基因在华南稻区

的抗病品种选育及生产上具有重要的应用潜力。

本研究亦表明，一个杂交稻组合中检出的抗病基

因数量最多是4个，检出3个或4个杂交稻组合的

的抗瘟性是否一定优于聚合了2个或单个抗性基

因的组合，还有待扩大水稻的检测群体开展进一

步的研究。 
本研究分析了检测的 8 个抗病基因对杂交稻

组合的抗病性贡献，发现 Pi2 与 Pi1 对华南稻作

区稻瘟病的抗性贡献最大，这 2 个抗病基因也是

在华南稻区抗病育种工作中应用较多的广谱抗

瘟基因。王丰等[29]将稻瘟病广谱抗病基因 Pi1 和

香味基因 fgr 聚合到恢复系 R290 中，显著提高了

该恢复系的抗瘟性及稻米的香味品质；柳武革等
[30]将 Pi1、Pi2 基因导入到保持系荣丰 B 中，利

用其配组的杂交稻组合表现出优良的稻瘟病抗

性和丰产性。近年来，由于自然界中稻瘟病菌的

快速变异，生产上已出现了含有广谱抗病基因

Pi2 与 Pi1 的品种抗病性衰退或丧失的事件[4, 5, 31]。

据报道，杂交稻天优 998 严重感病是由于广东省

稻瘟病菌稀有小种 ZB3 上升为优势小种所致，该

型小种可致使携带 Pi1 及其等位基因的水稻品种

严重感病[4]；五优 308 在我国南方多个稻作区严

重感病，侵染该组合的稻瘟病菌可侵染 Pita
（Pita2）、Pii、Pish 等抗瘟基因[5]。目前，与天

优 998 及五优 308 抗瘟基因类型相近的杂交稻组

合有湘丰优 827、双优 228、金昌优 3550、深优

9521、美优 116、五丰优 587、五丰优 165 等，

这些组合在上述两个组合感病的稻区应避免种

植；另外，与天优 998 及五优 308 不同类型的杂

交稻组合有五丰优 9802、五优华占、五丰优 116、
Y 两优 187、珍丰优 9822、美优 9802、天优华占

等，这些组合在天优 998 和五优 308 感病的稻区

可考虑因地制宜地轮换种植。 
虽然，本研究分析的抗性基因是目前华南稻

区重要的抗瘟基因型,但是，随着新的抗瘟基因不

断鉴定、引入及应用，今后仍十分有必要拓展对

不同类型的抗瘟基因开展深入分析与研究。 
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