
第３６卷 第５期

２０１７年　９月

华　中　农　业　大　学　学　报

JournalofHuazhongAgriculturalUniversity
Vol．３６　No．５

Sep．２０１７,１０~１４

收稿日期:２０１７Ｇ０５Ｇ１４
基金项目:湖北省自然科学基金创新群体项目(２０１５CFA０１５)
田　柯,硕士研究生．研究方向:植物分子生物学．EＧmail:９３９７６６２８５＠qq．com
通信作者:王春台,博士,教授．研究方向:水稻分子生物学．EＧmail:wangchuntai＠mail．scuec．edu．cn

鄂西南地区 2012--2014 年稻瘟病菌致病性变化分析

田　珂　杨　武　李　泌　徐　鑫　刘新琼　刘学群　王春台

中南民族大学生物技术国家民委重点实验室/

武陵山区特色资源植物种质保护与利用湖北省重点实验室,武汉４３００７４

摘要　为研究鄂西南地区稻瘟病病菌的致病型,将２０１２－２０１４年采自鄂西南地区感病水稻并分离保存的

１３６个菌株分别接种到７个中国鉴别品种和１５个水稻抗稻瘟病单基因系品种上,以中国鉴别品种中的丽江新团

黑谷为感病对照,基于７个中国鉴别品种的鉴定结果表明:１３６个菌株中有１２１个具有致病性,分属于ZA、ZB、

ZC、ZE、ZF、ZG共６群１１个生理小种,ZB为优势种群,但ZC频率逐年升高,到２０１４年与ZB势均力敌;ZB１３为

第一优势生理小种,ZC１５和ZB１５所占比例逐年升高.１５个水稻抗稻瘟病菌单基因系的鉴定结果将１２１个菌

株分为７７个致病型,且不同年份分离的菌株致病力差异较大.９０％以上菌株对含有Pib、Pit和Pi１１抗病基因

的水稻单基因系有致病力,而对含有Pi９和Pikh抗病基因的水稻单基因系的致病力较弱,不到１０％.此结果

可以为育种工作者及当地农业部门的品种布局提供参考.
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　　由稻瘟病菌(无性态为Pyriculariaoryzae)引
发的稻瘟病(riceblast)是对水稻生产危害最大的病

害之一[１].鄂西南地区地处武陵山区,行政区域主

要是恩施自治州和宜昌的部分地区.该地属亚热带

山地季风性湿润气候,气候温和、雾多湿重、雨热同

期;且地势峰峦起伏、沟壑纵横[２],稻田也多分布于

此.由于水稻多生长在湿度大、光照少的环境里,导
致稻瘟病菌种群基数大,变异频率高,严重制约当地

水稻生产.稻瘟病的防治有多种方法,而选育和推

广抗稻瘟病水稻品种是防治稻瘟病最经济以及对环

境友好的选择[１,３].
国内关于稻瘟病菌致病性分析有很多报道.杨

小林等[４]应用中国鉴别体系对湖北省２００６－２０１０
年稻瘟病菌进行了鉴定,得到了７群５３个生理小

种,优势小种是ZA１和ZB１,不同年份菌株类型的

波动并不大.刘志恒等[５]也对辽宁的稻瘟病菌组成

进行了研究.周江鸿等[６]利用３１个抗稻瘟病单基因

系对采集自南北方１０个省份的稻瘟病菌菌株进行毒

力鉴定,发现Avkh＋、Avz＋、Avz５＋和Av９(t)＋为

弱毒力基因.兰波等[７Ｇ８]应用水稻抗稻瘟病单基因

系鉴别品种对２００６－２０１２年江西省稻瘟病菌致病

性进 行 了 测 定,确 定 了 PiＧzt、PiＧk、PiＧ１(１)、

PiＧz５、PiＧk(C)、PiＧkp 和PiＧ９(t)基因的高抗性.
本试验采用７个中国鉴别品种和１５个水稻抗

稻瘟病菌单基因系品种对２０１２－２０１４年采集自鄂

西南地区的稻瘟病菌致病型进行鉴定,旨在为该地

抗稻瘟病菌品种的选育和品种布局提供参考.

1　材料与方法

1.1　试验材料

水稻鉴别品种:共两套２２种.中国鉴别品种７
种:特特普、珍龙１３、四丰４３、东农３６３、关东５１、合
江１８、丽江新团黑谷.水稻抗稻瘟病单基因系１５
种:IRBL９ＧW(Pi９)、IRBLz５ＧCA(Pi２)、IRBLZＧFu
(Piz)、IRBLkhＧK３(Pikh)、IRBL１ＧCL(Pi１)、IRＧ
BLkpＧK６０(Pikp)、F１２８Ｇ１ (Pita２)、IRBLshＧS
(Pish)、IRBLiＧF５(Pii)、IRBLztＧT(Pizt)、IRBLtaＧ
K１(Pita)、IRBLbＧB(Pib)、IRBLtＧK５９(Pit)、IRＧ
BL２０ＧIR２４(Pi２０)、IRBL１１ＧZh(Pi１１).

供试菌株:共计 １３６ 个菌株,来源于 ２０１２－
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２０１４年鄂西南地区水稻产区的感病稻秆,分离单孢

后滤纸干燥保存法保存.
1.2　稻瘟病菌扩大培养与孢子滤液制备

将前期用滤纸保存的稻瘟病菌菌株在燕麦培养

基上活化,２５℃培养７d;然后将带菌的燕麦培养基

转移至玉米培养基进行产孢,２５℃避光培养１５d;
再用无菌水洗脱玉米培养基的表面菌丝,将其平铺

在铁盘上,２７℃光照培养５d;把已经处理好的玉米

从纱布上取下,用无菌水洗脱,两层纱布过滤,收集

滤液,做好标记,显微镜下观察产孢的质量,使其在

单个视野都能观察到４５~５０个单孢.
1.3　稻瘟病菌致病性鉴定

水稻种子浸种后放入装有泥土的铁盘中,每个

品种放１０粒种子,等水稻长至３叶期时,在接种室

中利用空气压缩机将洗脱好的摇匀的菌液均匀地喷

雾到幼苗叶片上,平均每盘约５０ mL,保证湿度,

２５℃避光放置２４h;再在２５℃温度下光照培养

３d.从接种第４天后开始进行发病调查.按照国际

水稻研究所对苗叶瘟的分级标准进行分级,１~３级

记为抗病反应型,４~９级记为感病反应型,重复

２次,以最高感染病级为最终数据.

1.4　数据分析

生理小种划分按照全国稻瘟病菌生理小种联合

试验组的方法[９Ｇ１０]进行划分.致病类型划分则参照

本文“１．３”试验结果,依据中国鉴别品种和抗稻瘟病

单基因系对病菌的抗感反应类型进行统计.抗病的

记为０,感病的记为１,使用 NTSYSＧpcVersion２．１
软件,通过非加权平均算法(UPGMA)构建菌群的

聚类分析图谱,确定致病型,再用 Venny２．１．０对不

同年份致病型进行比较分析.

2　结果与分析

2.1　中国鉴别品种对菌株生理小种类型的鉴定

基于７个中国水稻稻瘟病菌鉴别品种的感抗病

反应,对采集自湖北省鄂西南地区２０１２－２０１４年感

病稻秆分离的１３６个菌株进行毒性测定.结果表

明:以丽江新团黑谷为感病对照,１３６个菌株中有

１２１个具有致病性(表１),为有效菌株,分属于ZA、

ZB、ZC、ZE、ZF、ZG 共６群１１个生理小种(表２);

ZB为优势种群,ZC频率逐年升高,到２０１４年与ZB
势均力 敌 (图 １).ZB１３ 为 第 一 优 势 生 理 小 种

(图２),ZC１３第二,值得注意的是ZC１５和ZB１５,它
们所占比例逐年升高.

表１　菌株致病性鉴定

Table１　Pathogenicityidentificationofthestrains

顶目Items ２０１２ ２０１３ ２０１４ 合计 Total
鉴定菌株数Identifiednumbers ６４ ４３ ２９ １３６
发病菌株数 Pathogenicitynumbers ５５ ４０ ２６ １２１
１５个近等基因系区分的不同菌株数

Numbersdistinguishedby１５blastＧresistancemonogenicricelines
４６ ２５ ２２ ７７

７个鉴别品种区分的生理小种数

Numbersdistinguishedby７Chinesericecultivars
８ ７ ４ １１

表２　基于７个鉴别品种鉴定的种群及生理小种数

Table２　Thenumbersofthepopulationandphysiological

raceidentifiedby７Chinesericecultivars

种群

Population

生理小种

Physiological
race

２０１２ ２０１３ ２０１４

１ ZA A１３ ４ ０ ０
２ ZB B０５ ３ ０ ０
３ B１３ ２４ １６ ９
４ B１５ ２ ３ ４
５ ZC C０９ １ ０ ０
６ C１３ １６ １１ ８
７ C１５ ２ ４ ５
８ ZE E０１ ０ ３ ０
９ E０３ ０ １ ０
１０ ZF F０１ ０ ２ ０
１１ ZG G０１ ３ ０ ０

总计 Total ５５ ４０ ２６

图１　不同年份种群出现频率

Fig．１　Thefrequencyofthepopulationsindifferentyears

2.2　抗稻瘟病菌单基因系鉴别品种对菌株致病类

型的鉴定

　　以１５个水稻抗稻瘟病菌单基因系为鉴别体系,
同样以丽江新团黑谷为感病对照,根据侵染的抗

稻瘟病菌单基因系水稻类型可以将１２１个菌株分为

１１
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７７个致病型(表１,图３),且３年间没有同时分离到

完全相同的致病型(图４),２０１２年与２０１３年间只有

５％的致病型相同,与２０１４年只有１％的致病型相

同,２０１３与２０１４也只有３％的致病型相同,说明不

同年份分离的菌株差异较大.１２１个菌株对于１５
个水稻抗性具有的致病力统计分析结果(图５)表
明:鄂西南分离的稻瘟病菌株毒性很强,２０１２－２０１４
的３年间分离的１２１个有致病性的菌株中,９０％以

上菌株对 Pib、Pit 和Pi１１ 单基因系有致病力,

８４．３％的菌株对Pi２０单基因系有致病力,而对Pi９

图２　不同年份生理小种出现频率

Fig．２　Thefrequencyofphysiologicalraceindifferentyears

图３　菌株对抗稻瘟单基因系的致病力相似度聚类分析

Fig．３　ClusteranalysisofvirulencesimilarityamongM．griseaisolatestoblastＧresistancemonogenicricelines

２１



　第５期 田　珂 等:鄂西南地区２０１２－２０１４年稻瘟病菌致病性变化分析 　

图４　不同年份稻瘟病菌致病型同一性比较

Fig．４　TheidentityanalysisofM．oryzae

fromdifferentyearsinvirulence

图５　不同年份菌株对不同抗性基因

单基因系的致病性分析

Fig．５　ThevirulenceanalysisofM．oryzae

fromdifferentyearsfordifferentblastＧ

resistancemonogenicricelines

和Pikh 单基因系的致病力较弱,不到１０％.不同

年份分离的菌株,有的对同一抗性基因的致病力差

异较大,如对Piz、Pita２、Pizt及Pita 单基因系的

致病力到２０１４年明显增强,而对Pi２、Pikh、Pi１和

Pii单基因系的致病力则逐年下降.这些结果说明

稻瘟病菌与水稻稻瘟病抗性之间具有微妙的共进化

关系,不同年份菌株的致病力及抗性基因的抗性都

在发生变化.

3　讨　论

稻瘟病菌群体的致病结构复杂多变,对其进行

研究可以有效监控稻瘟病菌群体的变异,对控制病

害流行和发生意义重大[４].由于中国鉴别体系存在

一定的局限性和不精确性[１１],本试验同时使用了中

国鉴别体系和１５个水稻抗稻瘟病菌单基因系鉴别

体系对２０１２－２０１４年来源于鄂西南地区的１２１个

有效菌株进行了生理小种和致病型鉴定,共分为７７
个致病型,其中包括６群１１个生理小种.同时发现

不同年份稻瘟病菌群体的组成不同,ZB１３为第一优

势生理小种,这与施仕胜等[１２]认为的不同年份主要

种群出现频率的波动幅度不大的观点不同.对１５
个水稻抗稻瘟病单基因系侵染的结果表明,Pi９和

Pikh 在该地区具有较强的抗性,同时一些抗性基因

的抗性在不同年份表现不同,值得育种工作者和当

地农业部门重视.
同时使用中国鉴别体系和１５个抗稻瘟病菌单

基因系鉴别品种仍无法将菌株分成单一的致病型,
后续研究将进一步增加新的抗稻瘟单基因鉴别品种

进行致病性测定.
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PathogenicitychangesofMagnaportheoryzae
insouthＧwesternHubeiProvinceduring２０１２－２０１４

TIANKe　YANG Wu　LIMi　XUXin　LIUXinqiong　LIUXuequn　WANGChuntai

KeyLaboratoryofStateEthnicAffairsCommissionforBiologicalTechnology/

HubeiProvincialKeyLaboratoryforProtectionandApplicationofSpecialPlantsin
WulingAreaofChina,SouthＧCentralUniversityforNationalities,Wuhan４３００７４,China

Abstract　TostudythepathotypesofMagnaportheoryzaeinsouthwesternHubeiProvince,seven
Chineseidentificationricecultivarsand１５nearＧisogeniclinesofricewithsingleblastresistantgenewere
inoculatedwith１３６strainsisolatedfromriceinfectedduring２０１２to２０１４,usingLijiangxintuanheigu
(LTH)assusceptiblecontrol．Theresultsshowedthat１２１strainswithpathogenicitytoLTH werebeＧ
longedto１３physiologicalracesin６groupsincludingZA,ZB,ZC,ZE,ZF,andZGbasedonthepathogeＧ
nicitytothesevenChineseidentificationricecultivars．Amongthesegroups,ZBwasthedominantpopuＧ
lation,whileZCincreasedsignificantlyovertheyears,reachingaboutthesamefrequencyasZBin２０１４．
ZB１３wasthefirstdominantphysiologicalraces,whileZC１５andZB１５increasedsignificantlyoverthe
years．Accordingtothephenotypesofthe１５nearＧisogeniclinesafterinoculation,the１２１strainswerediＧ
videdinto７７pathogenictypes,amongwhichstrainsisolatedfromdifferentyearsexhibitedlargedifferＧ
enceinvirulence．Over９０％ofthestrainstestedwerevirulencetomonogenicricelineswithPib,Pit,and
Pi１１,whilelessthan１０％ werevirulencetomonogenicricelineswithPi９andPikh．Itwillprovide
guidelinesforlocalfarmers,breeders,andagriculturalsectorsinchoosinganddevelopingricevarietiesin
thisregion．

Keywords　Magnaportheoryzae;Chineseidentificationricecultivars;nearＧisogeniclinesofrice
withsingleblastresistantgene;pathogenicity;physiologicalrace

(责任编辑:张志钰)

４１




