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Abstract:【Obiective】Therationalutilizationanddeploymentoftheblastresistanceinricevarietiesarekeyfactorsthat
ensuresthedurabilityandeffectivenessofresistancegenes．Todeterminetheresistanceandutilizationpotentialof２４
singlemajorresistancegenesinFujianProvince,【Method】wetestedthephysiologicalracesandpathotypesof３４７
singlesporeisolatesofMagnaportheoryzaewhichwereisolatedfromsusceptiblericecultivar“Lijiangxintuanheigu”
fromdifferentricegrowingareaswithinFujianProvincebetween２０１２－２０１５byusingsevenChinesehostdifferentials
andsixCO３９nearＧisogeniclines(CO３９NILs)respectively．Wefurtherperformedanassaytomonitortheresistance
frequenciesof２４singleresistancegeneswiththeseisolates．【Result】Subsequently,weobservedthatthesevenChinese
hostdifferentialsclearlydifferentiatedthe３４７isolatesintosixdistinctgroupswith３６physiologicalraces．Thedominant
groupswereZA,ZBandZC,andthedominantphysiologicalraceswereZC１５,ZD７andZB１５．Inaddition,wenoticed
thatthesixCO３９NILsdifferentiatedthe３４７isolatesinto１７pathotypeswithI３４．１asthedominatingpathotypes．
Particularly,theresistancespectrumsassociatedwiththe２４resistancegenewerelargerandrangedfrom９．８０to
８９９１％ wheninoculatedwiththe３４７isolates．FortheeightresistancegenesPiＧkm ,PiＧ７(t),PiＧ９(t),PiＧkp,PiＧk,
PiＧkh,PiＧz５andPiＧta(１),theirresistancespectrumswereabove７０．００％．【Conclusion】Theseresultsindicatedthat
theeightresistancegenescouldbesuccessfullydeployedinFujianProvince,andfurtherdemonstratedthatricebreedＧ
ingapproachescouldbecombinedwithmultipleresistancegenesinwidelygrownhybridsorcultivars．Furthermore,
therecordedresistancespectrumsofeightgenesfordominantphysiologicalracesandpathotypeswereabove６９．００％
andadequatelyprovedthattheuseofdominantphysiologicalracesorpathotypesasamethodforidentifyingresistance
orresistancespectrumsinricecultivarswasreliable．
Keywords:Magnaportheoryzae;physiologicalrace;pathotype;resistancegene;resistancespectrum

摘　要:【目的】抗病品种的合理利用和布局是实现水稻抗瘟持久化的关键因子之一.为明确水稻２４个抗性基因在福建省

的抗病性及其应用前景,【方法】首先分别采用全国稻瘟病菌生理小种鉴别品种和CO３９近等基因系来鉴定２０１２－２０１５年间

从福建省各稻区种植的普感品种丽江新团黑谷上采集的３４７株稻瘟病菌单孢菌株的生理小种类型和致病型,再测定２４个抗

性基因对福建省稻瘟病菌的抗性.【结果】根据全国稻瘟病菌生理小种鉴别品种对菌株的抗感反应,可将供试稻瘟病菌的生

理小种划分为６个群３６个生理小种,其中ZA、ZB和ZC为主要种群,ZC１５、ZD７和ZB１５为优势生理小种.根据 CO３９近等

基因系的接种结果,将供试稻瘟病菌划分为１７个致病类型,其中I３４．１为优势致病型.供试的２４个抗性基因对３４７株福建

省稻瘟病菌菌株的抗性频率不同,抗谱为９．８０％~８９．９１％.其中,PiＧkm 、PiＧ７(t)、PiＧ９(t)、PiＧkp、PiＧk、PiＧkh、PiＧz５ 和PiＧta
(１)等８个抗性基因的抗病性较强,抗谱均高于７０．００％.【结论】说明这８个抗性基因在福建省具有较好的应用前景,育种
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时可以考虑联合利用这些抗性基因.同时,实验结果表明,这８个抗性基因对主要生理小种的抗谱和主要致病型的抗谱均

值高于６９．００％,与其对所有测试菌株的抗谱吻合.说明利用稻瘟病菌的优势种群或优势致病型来鉴定水稻品种的抗病性

是可靠的.
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　　稻瘟病是我国各水稻产区最主要的病害之一,
在水稻整个生育期均可发生,对水稻的产量和品质

均可造成严重的影响[１].当前,防治稻瘟病最经济

有效的方法是选育和种植抗病品种,但是某一抗病

品种单一、大面积种植后,寄主的定向选择压力导致

稻瘟病菌群体的组成发生变化,造成品种的抗瘟性

下降,最终导致抗性丧失[２,３].根据 Flor的基因对

基因学说,从病原菌Ｇ寄主互作的观点出发,了解田

间稻瘟病菌的群体组成、分布和变化趋势,挖掘和利

用水稻抗性基因,明确抗性基因对稻瘟病菌群体的

抗病性,通过抗性基因的合理使用和布局,保持稻瘟

病菌群体的相对稳定,对防治稻瘟病具有重要的意

义[４,５].２０世纪６０年代以来,世界各国的科学家广

泛开展稻瘟病抗性基因的发掘和利用研究,随着分

子生物学技术的引入,PiＧ９、PiＧ３３ 等优异抗性基因

不断被发现、鉴定和克隆[６].已经报道了８４个抗稻

瘟病位点主效基因,其中PiＧ１(２)、PiＧk、PiＧkp、PiＧ
kh等２４个基因已被成功克隆,为抗瘟育种奠定了基

础.抗性基因对稻瘟病菌的抗性存在地域差异,为
明确近年来福建省稻瘟病菌群体组成及其变化和抗

性基因对其优势菌群的抗性,本研究采用全国统一

生理小种鉴别品种和 CO３９ 近等基因系鉴定了

２０１２－２０１５年从福建省各稻区丽江新团黑谷感病

品种上采集的３４７株稻瘟病菌单孢菌株的生理小种

类型和致病型,并分析了抗性基因对福建省稻瘟病

菌优势菌群的抗性,以期为水稻抗性基因的合理使

用、分子聚合育种和持久抗性育种提供指导性建议.

１　材料与方法

１．１　材料

供试菌株为２０１２－２０１５年从福建省闽东、闽
南、闽西、闽北和闽中５个主要稻区的丽江新团黑谷

上分离获得的３４７株稻瘟病菌单孢菌株.
鉴别品种为中国统一的稻瘟病菌生理小种鉴别

品种,其７个品种为特特普(Tetep)、珍龙１３、四丰

４３、东 农 ３６３、关 东 ５１、合 江 １８、丽 江 新 团 黑 谷;

CO３９近等基因系的６个品种为 CO３９、C１０１LAC

[piＧ１(１)]、C１０１A５１ (piＧ２)、C１０１PKT (piＧ４a)、

C１０５TTPＧ４ＧLＧ２３(piＧ４b)、C１０４PKT (piＧ３),均由

福建农林大学王宗华研究员转赠;水稻抗性基因携

带品种为由国际水稻所培育的２４个抗性单基因系,
由中国农业大学彭友良教授转赠.

１．２　方法

将保存在滤纸片上的稻瘟病菌于淀粉琼脂培养

基上２８℃下培养７d,再转接至米糠琼脂培养基上

２８℃下培养１０d,然后用灭菌的细毛笔刷去气生菌

丝,置于３０W 黑光灯下,２８℃保湿培养诱导产孢,３
d后用无菌水洗下分生孢子,配制成１．０×１０５个/

mL的孢子悬浮液备用[７].
供试水稻种子催芽后穴播于５０孔的塑料育秧

盘内(５４cm×２８cm×４cm),每孔播种８~１０粒,３
次重复,播种后将育秧盘置于温室水泥池中,待水稻

秧苗生长至３叶１心时进行人工喷雾接种,接种前

在孢子悬浮液中加入０．１％吐温８０,接种菌液量为

５０mL/盘.接种后用塑料膜遮盖保湿,并用遮光布

覆盖２４h,在２５℃~２８℃下温室内保湿７d,根据

IRRI的标准调查病情[８].

１．３　数据分析

稻瘟病菌生理小种鉴定按照全国稻瘟病菌生理

小种联合试验组的方法[９,１０]进行;致病型鉴定按照

J．Gilmour八进制法进行编码,CO３９近等基因系的

６ 个 鉴 别 品 种 CO３９、C１０１A５１、C１０１LAC、

C１０１PKT、C１０５TTPＧ４ＧL２３和 C１０４PKT 分别被赋

值０．１、１、２、４、１０和２０[１１,１２].
单个抗性基因的利用价值用抗谱(resistance

spectrum,RS)进行评价,RS＝(非致病菌株数/测

试总菌株数)×１００％[８].

２　结果与分析

２．１　福建省稻瘟病菌生理小种及致病型组成

利用全国统一生理小种鉴别品种可将供试的

３４７株稻瘟病菌单孢菌株分为６个群３６个生理小

种(表１),其中ZA、ZB、ZC为主要种群,出现频率分

别为２７．９５％、２６．２２％和２２．１９％.ZC１５、ZD７和
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表１　２０１２－２０１５年福建省稻瘟病菌生理小种组成

Table１．CompositionofphysiologicalracesofM．oryzaeinFujian,

２０１２－２０１５．

生理小种

Physiological

race

出现频率

Occurance

frequency/％

生理小种

Physiological

race

出现频率

Occurance

frequency/％
ZA１ １．１５ ZB１ ０．５８
ZA３ １．４４ ZB５ ０．８６
ZA５ ２．５９ ZB７ １．４４
ZA７ ４．６１ ZB１３ ３．１７
ZA９ １．１５ ZB１５ １０．３７
ZA１１ ０．５８ ZB１７ １．１５
ZA１３ ３．７５ ZB２１ ３．４６
ZA２３ １．１５ ZB２３ ４．６１
ZA３１ １．４４ ZB３１ ０．５８
ZA３３ ０．５８ ZB ２６．２２
ZA３５ ０．５８ ZC５ ２．０２
ZA３９ １．１５ ZC７ ３．７５
ZA４７ ０．５８ ZC９ ０．５８
ZA５３ １．１５ ZC１１ ０．５８
ZA５５ ４．６１ ZC１３ ３．１７
ZA６３ １．４４ ZC１５ １２．１０
ZA ２７．９５ ZC ２２．１９
ZE３ １．１５ ZD３ １．７３
ZE １．１５ ZD５ ２．０２
ZG１ ７．２０ ZD７ １１．５３
ZG ７．２０ ZD １５．２７

ZB１５为优势生理小种,出现频率分别为１２．１０％、

１１．５３％和１０．３７％,ZG１、ZA７、ZA５５、ZB２３、ZA１３、

ZC７、ZB２１、ZB１３、ZC１３等９个生理小种的出现频

率也均高于３．００％.
利用CO３９近等基因系将供试的３４７株稻瘟病

菌单孢菌株鉴定出１７个致病型(表２),其中I３４．１
为优势致病型,出现频率为４０．０６％,优势明显;I３６．
１、I２４．１、I３５．１和I３７．１出现频率次之,分别为１２．
１０％、１１．５３％、１０．９５％和７．７８％.

２．２　抗性基因对福建省稻瘟病菌的抗病性

表３表明,供试的２４个水稻抗性基因对供试的

３４７株稻瘟病菌的抗谱在９．８０％~８９．９１％,平均值

为５０．８５％.其中PiＧ１２(t)、PiＧsh、PiＧz、PiＧa、PiＧ
３、PiＧt、PiＧ１９(t)和PiＧks等抗性基因的抗谱均小于

３０％.PiＧkm、PiＧ７(t)、PiＧ９(t)、PiＧkp、PiＧk、PiＧ
kh、PiＧz５和PiＧta(１)等８个抗性基因的的抗谱较

高,达７４．３５％~８９．９１％.

２．３　８个主要抗性基因对福建省稻瘟病菌主要生

理小种的抗病性

PiＧkm、PiＧ７(t)、PiＧ９(t)、PiＧkp、PiＧk、PiＧkh、

PiＧz５和PiＧta(１)等８个主要抗性基因对１２个主要

生理 小 种 的 抗 谱 为 ２５００％ ~１００００％,其 中,

ZC１５、ZD７、ZB１５、ZG１、ZA７、ZA５５、ZB２３、ZA１３、

ZC７、ZB２１、ZB１３ 和 ZC１３ 抗 谱 平 均 值 分 别 为

８８９９％、８６．２２％、８１．０６％、８２．０８％、７８．２３％、

７８４８％、７６．８３％和７４．３９％;但 PiＧ７(t)对 ZB１３、

ZC１３,PiＧ９(t)对 ZB１５、ZC７,PiＧkp 对 ZA７、ZB１３、

ZB２１,PiＧk 对 ZA７、ZA１３、ZC７、ZB１３,PiＧkh 对

ZA７、ZA５５、ZA１３、ZC７,PiＧz５对ZB２３、ZB２１,PiＧta
(１)对ZC１５、ZA７、ZC７、ZC１３的抗谱低于７０．００％
(表４).

２．４　８个主要抗性基因对福建省稻瘟病菌主要致

病型的抗病性

８个主要抗性基因对I２４．１、I３４．１、I３５．１、I３６．１
和I３７．１主要致病型的抗谱平均值分别为８６．４８％、

８４．６４％、８０．２３％、７３．７１％、６９．４９％、７５．７７％、

７５６１％和７７．６８％(表５);但PiＧ７(t)对I３６．１致病

型,PiＧ９(t)对I２４．１致病型,PiＧkp对I３６．１、I３７．１致

病型,PiＧk 对I３６．１、I３５．１、I３７１致病型,PiＧkh 对

I３７．１致病型,PiＧz５ 对I３７．１致病型,PiＧta(１)对

表２　２０１２－２０１５年福建省稻瘟病菌致病型组成

Table２．CompositionofvirulencetypeofM．oryzaeinFujianProvinceduring２０１２－２０１５．

致病型

Virulencetype

出现频率

Occurance

frequency/％

致病型

Virulencetype

出现频率

Occurance

frequency/％

致病型

Virulencetype

出现频率

Occurance

frequency/％
I０ ０．５８ I２０．１ ０．５８ I３３．１ １．４４
I４．１ ２．０２ I２４．１ １１．５３ I３４．１ ４０．０６
I５．１ ０．５８ I２５．１ ３．１７ I３５．１ １０．９５
I１０．１ １．１５ I２６．１ ２．５９ I３６．１ １２．１０
I１４．１ １．７３ I３０．１ １．７３ I３７．１ ７．７８
I１６．１ ０．５８ I３２．１ １．４４
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表３　２４个抗性基因对福建省稻瘟病菌的抗谱

Table３．Resistancespectrumsof２４PigenestoM．oryzaeinFujianProvince．

单基因系名称

Monogenicline

携带基因

Gene

抗谱

Resistance

spectrum/％

单基因系名称

Monogenicline

携带基因

Gene

抗谱

Resistance

spectrum/％
IRBLkmＧTs PiＧkm ８９．９１ IRBL１１ＧZh PiＧ１１ ４８．７０
IRBL７ＧM PiＧ７(t) ８７．９０ IRBLiＧF５ PiＧi ４６．６９
IRBL９ＧW PiＧ９(t) ８１．２７ IRBLbＧB PiＧb ４４．０９
IRBLkpＧK６０ PiＧkp ８０．４０ IRBL５ＧM PiＧ５(t) ３５．４５
IRBLkＧKa PiＧk ７８．３９ IRBL１２ＧM PiＧ１２(t) ２３．６３
IRBLkhＧK３ PiＧkh ７８．１０ IRBLshＧB PiＧsh ２１．６１
IRBLz５ＧCA PiＧz５ ７６．３７ IRBLzＧFu PiＧz ２０．７５
IRBLta２ＧPi PiＧta(１) ７４．３５ IRBLaＧA PiＧa １９．３１
IRBL１ＧCL PiＧ１(２) ６９．４５ IRBL３ＧCP４ PiＧ３ １５．５６
IRBL２０ＧIR２４ PiＧ２０ ６８．８８ IRBLtＧK５９ PiＧt １３．５４
IRBLztＧT PiＧzt ６５．１３ IRBL１９ＧA PiＧ１９(t) １０．６６
IRBLtaＧK１ PiＧta(２) ６０．５２ IRBLksＧF５ PiＧks ９．８０

表４　８个主要抗性基因对福建省稻瘟菌主要生理小种的抗谱

Table４．ResistancespectrumsofeightPigenestopredominantracesofM．oryzaeinFujianProvince．

生理小种

Race

抗谱 Resistancespectrum/％

PiＧkm PiＧ７(t) PiＧ９(t) PiＧkp PiＧk PiＧkh PiＧz５ PiＧta(１)

ZA７ １００．００ １００．００ ７５．００ ５０．００ ６２．５０ ５０．００ ８７．５０ ４３．７５
ZA５５ ８７．５０ ８７．５０ １００．００ １００．００ １００．００ ６８．７５ ８７．５０ ８７．５０
ZA１３ ８４．６２ ８４．６２ ８４．６２ ８４．６２ ６９．２３ ６９．２３ １００．００ １００．００
ZB１５ ８８．８９ ８８．８９ ６６．６７ １００．００ ７５．００ ８８．８９ ７５．００ ７２．２２
ZB２３ １００．００ ９３．７５ ７５．００ ９３．７５ １００．００ ８１．２５ ５６．２５ ７５．００
ZB２１ ８３．３３ １００．００ １００．００ ５８．３３ ８３．３３ ７５．００ ２５．００ １００．００
ZB１３ ８１．８２ ６３．６４ ８１．８２ ６３．６４ ５４．５５ ８１．８２ ８１．８２ １００．００
ZC１５ ８３．３３ ８０．９５ ７８．５７ ７６．１９ ８０．９５ ８５．７１ ９０．４８ ６６．６７
ZC７ ８４．６２ ８４．６２ ６９．２３ ８４．６２ ４６．１５ ６９．２３ ８４．６２ ４６．１５
ZC１３ ８１．８２ ６３．６４ ８１．８２ ８１．８２ １００．００ ８１．８２ ８１．８２ ３６．３６
ZD７ １００．００ ９５．００ ８０．００ １００．００ ９５．００ ９０．００ ８０．００ ８５．００
ZG１ ９２．００ ９２．００ ８０．００ ９２．００ ７２．００ １００．００ ７２．００ ８０．００
平均值 Average ８８．９９ ８６．２２ ８１．０６ ８２．０８ ７８．２３ ７８．４８ ７６．８３ ７４．３９

I３４．１、I３７．１致病型的抗谱低于７０．００％(表５).

３　讨论

稻瘟病菌群体组成复杂、易变异,一般认为抗病

品种抗性丧失的主要原因是稻瘟病菌生理小种的组

成起了变化[１３,１４],因此,鉴定和监测福建省稻瘟病

菌群体生理小种或致病型组成类型和变化动态,对
抗病品种选育、主栽品种推广布局利用都有重要的

意义.
张学博[１５,１６]将福建省１９７５－１９８５年的１６７０个

有效单孢菌株分为７个群４９个生理小种,ZB为优

势小种群,ZB１５为优势小种;将１９８６－１９８７年的

２４０个有效单孢菌株,分为７个群２５个生理小种,

ZB、ZC为主要小种群,ZG１和ZC１５为主要小种;黄
志鹏等[１７]将１９９２－１９９４年的２２６个有效单孢菌株

分为７个小种群３４个生理小种,ZB为优势小种群,

ZB１５为优势生理小种;郑武等[１４]将１９９５－２０００年

的２０４个有效单孢菌株分为６个小种群２５个生理

小种,ZB为优势小种群,ZB１３为优势生理小种;杨
秀娟等[１８]将２００３－２００６年的９７个有效单孢菌株

分为４小种群１５个生理小种,ZB群为优势小种群,

ZB１３为优势生理小种;杜宜新等[１９]将２００７－２００９
年的２２３株分为６个小种群２０个生理小种,ZB为

优势小种群,ZB１３为优势生理小种.这表明福建省

稻瘟病菌的群体组成相对稳定,ZB始终是优势小种

群,而优势生理小种则略有变化.本研究采用的稻
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表５　８个主要抗性基因对福建省稻瘟菌主要致病型的抗谱

Table５．ResistancespectrumsofeightPiＧgenestopredominantvirulencetypeofM．oryzaeinFujianProvince,China．

致病型

Virulencetype

抗谱 Resistancespectrum/％

PiＧkm PiＧ７(t) PiＧ９(t) PiＧkp PiＧk PiＧkh PiＧz５ PiＧta(１)

I２４．１ ９５．００ ８７．５０ ７０．００ ９５．００ ７７．５０ ８２．５０ ８２．５０ ９０．００
I３４．１ ９２．０９ ９３．５３ ８６．３３ ８５．６１ ９０．６５ ７５．５４ ８２．７３ ６９．７８
I３５．１ ８４．２１ ８４．２１ ７８．９５ ７８．９５ ６０．５３ ７１．０５ ７８．９５ ８９．４７
I３６．１ ８３．３３ ６９．０５ ８８．１０ ５７．１４ ５９．５２ ９０．４８ ８５．７１ ７６．１９
I３７．１ ７７．７８ ８８．８９ ７７．７８ ５１．８５ ５９．２６ ５９．２６ ４８．１５ ６２．９６

平均值 Average ８６．４８ ８４．６４ ８０．２３ ７３．７１ ６９．４９ ７５．７７ ７５．６１ ７７．６８

瘟病菌单孢菌株是分离自普感稻瘟病的水稻品种丽

江新团黑谷,更能反映福建省田间稻瘟病菌菌株的

丰富度和病菌的群体组成.应用全国统一生理小种

鉴别品种可将供试的２０１２－２０１５年的３４７株稻瘟

病菌有效单孢菌株分为６个群３６个生理小种,ZA、

ZB和ZC为主要小种群,ZC１５、ZD７和 ZB１５为优

势生理小种,其中,ZB小种群为主要小种群,与福建

历年结果一致;ZC为主要小种群,与１９８６－１９８７年

的结果一致;而ZA小种群成为主要小种群,ZD７成

为优势小种均与之前报道的福建省稻瘟病菌群体组

成的有所不同,同时生理小种数量也较１９８６－２００９
年更为丰富,表现出其种群组成的多样性.这可能

与菌株分离自普感品种丽江新团黑谷有关.
回顾利用CO３９近等基因系鉴定的福建省稻瘟

病菌的致病型组成发现,刘文德等[２０]将１９９５－２００３
年的１０８ 个有效单孢菌株划分为 ３０ 个致病型,

I３４１、I２０．１和I３０．１为主要致病型;杨秀娟等[１８]将

２００３－２００６年的９７个有效单孢菌株划分为１４个

致病型,其中I３４．１为优势致病型;杜宜新等[１９]将

２００７－２００９年的２２３株划分为１８个致病型,其中

I３４．１为优势致病型.而本研究的３４７株稻瘟病菌

有效单孢菌株,被划分为１７个致病类型,I３４．１为优

势致病型,这与历年的研究结果一致.这表明利用

CO３９近等基因系鉴定的福建省稻瘟病菌的致病型

组成与优势致病型相对稳定.
基因聚合是稻瘟病广谱抗性育种的重要途径,

然而随着聚合基因数量的增加,不良性状的连锁累

赘也可能增大.因此,准确选择目标抗性基因,用少

数的抗性基因获得适合当地的广谱抗性是抗瘟育种

中一个重要途径[２１].鄂志国等[６]、杨健源等[２１]报道

抗性基因PiＧ７(t)、PiＧ９(t)、PiＧz５ 对我国各稻区菌

株均表现出了广谱抗性,周江鸿等[２],刘文德等[２０],
杨秀娟等[２２]报道抗性基因PiＧkm、PiＧkh、PiＧkp、PiＧ

k和PiＧta(１)对福建省稻瘟病菌的抗谱较高.而本

研究的PiＧkm、PiＧ７(t)、PiＧ９(t)等８个主要抗性基

因对供试稻瘟病菌表现较高抗谱,这与前人研究结

果较一致,值得抗病育种利用.PiＧkm、PiＧ７(t)、PiＧ
９(t)、PiＧkp、PiＧk、PiＧkh、PiＧz５ 和PiＧta(１)等８个

主要抗性基因对供试３４７株稻瘟病菌的抗谱均高于

７０．００％,对主要种群的抗谱均值均高于６９．００％.
这说明抗性基因对主要种群的抗谱能反映对区域稻

瘟病菌群体的抗性情况.因此,应持续监测稻瘟病

菌种群的组成与变化,为抗病育种及抗性品种的布

局提供依据.
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