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基于丽江新团黑谷的稻瘟病菌致病性分化
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摘要 为明确普感品种丽江新团黑谷中稻瘟病菌致病性的分化情况,将分离的100个单孢菌株分别接种到

7个中国传统鉴别品种和30个抗瘟单基因品系上,根据接种品种的抗感反应确定稻瘟病菌的优势小种类型、生
理小种组成、致病力及其所含无毒基因等信息,并与从同一地区其他寄主品种分离到的稻瘟病菌种群的致病性

比较。结果表明:从丽江新团黑谷上分离的稻瘟病菌与从整个区域不同品种上分离的病菌致病性分化情况相

似,其中从丽江新团黑谷分离的菌株各种群组成为小种ZA占85.00%、ZB占13.00%、ZC占2.00%,优势小种

为ZA1、ZA5、ZB13,菌株平均毒性频率为83.33%;从其他寄主品种分离的菌株各种群组成为ZA占53.85%、

ZB占38.46%、ZC占5.77%、ZD占1.92%;优势小种为ZA1、ZB15、ZB13,菌株平均毒性频率为78.01%。
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  水稻稻瘟病是世界性的重要真菌病害,病害流

行的年份严重影响水稻产量和稻米品质,在很多重

病区甚至颗粒无收[1]。选育和利用抗病水稻品种是

防治稻瘟病的最有效措施,但稻瘟病菌生理小种不

断变化且变异较快,育成的抗病水稻品种通常种植

数年后极易丧失抗性[2]。水稻品种丧失抗病性的主

要原因是稻瘟病菌生理小种的变化以及新生理小种

的出现和积累[3-4],因此,了解田间稻瘟病菌生理小

种的变化动态和潜在致病小种的发展趋势,是水稻

抗瘟性品种选育、新品种推广、品种合理布局和稻瘟

病防治的重要课题,也是水稻病害可持续控制的长

期任务[5-10]。
水稻稻瘟病菌(Magnaporthegrisea)生理小

种监测是一项十分重要的工作,现在以多点、多面、
多寄主地采样分离单孢菌株测定其小种类型[11],可
准确反映某一地区总体稻瘟病菌生理小种组成与分

布情况,但这种方法工作量较大且费时费力。本试

验从江西省井冈山稻瘟病抗性鉴定基地种植的不含

已知抗瘟基因品种丽江新团黑谷(Lijiangxintuan-
heigu,LTH)稻瘟病菌标本中分离单孢菌株,利用7
个中国传统鉴别品种和30个单基因抗瘟品系分别

测定稻瘟病菌致病性分化情况及其无毒基因,并与

这一地区多点不同品种标本分离的稻瘟病菌致病性

分化情况进行比较,旨在明确LTH 稻瘟病菌群体

构成与当地整体稻瘟病菌群体的相关性,为监测稻

瘟病菌生理小种和鉴定品种抗性基因的研究提供新

途径。

1 材料与方法

1.1 供试材料

供试菌株:从江西省井冈山稻瘟病抗性鉴定基

地种植的LTH采集分离的100个有效单孢菌株和

从其他20个水稻品种上分离的200个单孢菌株。
供试品种:中国农业科学院作物栽培研究所育

成的6个水稻抗稻瘟病近等基因系和国际水稻研究

所与日本合作育成的24个水稻抗稻瘟病单基因系

(表1);7个中国鉴别寄主特特勃、珍龙13、四丰

43、东农363、关东51、合江18和LTH 均由广东省

农业科学院朱小源博士惠赠。
1.2 接种孢子液的制备

单孢菌株在含 PDA 培养基试管里培养7~
10d后转接到玉米粉稻秆琼脂培养基上扩大培养

7~9d,然后在黑光灯下光照培养3~4d。用无菌

水冲洗孢子,将接种孢子液浓度调至1×105个/mL
备用。菌株培养及产孢均在25℃ 下进行。



 第1期 兰 波 等:基于丽江新团黑谷的稻瘟病菌致病性分化  

表1 30个单基因品系所含的抗瘟基因1)

Table1 Pi-genesin30monogeniclines  

单基因系
Monogeniclines

基因
Gene

供体
Donor

单基因系
Monogeniclines

基因
Gene

供体
Donor

 IRBLa-A Pi-a(1) Aichi-asahi  IRBLsh-S Pi-sh(1) Shin2
 IRBLa-C Pi-a(2) CO39  IRBLsh-B Pi-sh(2) BL1
 IRLBLi-F5 Pi-i Fujisaka5  F80-1 Pi-k(2) 荔支江Lizhijiang
 IRBLks-F5 Pi-ks(1) Fujisaka5  F98-7 Pi-km 华北大米 Huabeidami
 IRBLks-S Pi-ks(2) Shin2  F124-1 Pi-ta(2) Tadukan
 IRBLk-Ka Pi-k(1) Kanto51  F128-1 Pi-ta2 Tadukan
 IRBLkp-K60 Pi-kp(1) K60  F129-1 Pi-kp(2) Pusur
 IRBLkh-K3 Pi-kh K3  F145-2 Pi-b(2) Tijahaja
 IRBLz-Fu Pi-z Fukunishiki  IRBL1-CL Pi-1(1) C101LAC
 IRBLz5-CA Pi-z5 C101A51  IRBL3-CP4 Pi-3(1) C104PKT
 IRBLzt-T Pi-zt Toridel  IRBL5-M Pi-5(t) Shin2
 IRBLta-CT2 Pi-ta(2) C105TTP2L9  IRBL7-M Pi-7(t) RIL29
 IRBLta-CP1 Pi-ta(1) C101PKT  IRBL9-W Pi-9(t) WHD-IS-75-1-127
 IRBLb-B Pi-b(1) BL1  IRBL12-M Pi-12(t) RIL10
 IRBLt-K59 Pi-t K59  IRBL19-A Pi-19(t) Aichi-asahi

  1)具有相同名称的基因后面加“(1)”和“(2)”表示基因来源不同。“(1)”and“(2)”wereattachedtothesamegenesandstanded

forthedifferentoriginsseparately.

1.3 致病性的测定

水稻种子催芽后穴播于长35cm、宽30cm、高

5cm的塑料育秧盘里(50个孔),每盘播37份材料,
每份材料播种量为8~10粒。采用旱育秧,待秧苗

长至2叶1心期,每盘施尿素0.5g,接种前共施

3次。待秧苗长至3.5~4.0叶龄,用制备的孢子液

进行人工喷雾接种,接种菌液量为每盘40mL。接

种前在孢子悬浮液中加入0.1% 吐温20,接种后将

秧苗置于培养箱中暗培养,在25℃ 下保湿24h。
之后置于温室,在25~28℃ 下保湿至秧苗发病,接
种7d后进行抗性测定。每个菌株的致病性测定均

设2个重复。病级调查按国际水稻研究所稻瘟病圃

苗瘟分级标准进行,1~3级为抗病、4~9级为感病,
并按照中国稻瘟病菌生理小种联合试验组提出的方

法划分稻瘟病菌生理小种[12]。
1.4 致病率与毒力频率的计算

致病性测定参照杨秀娟等[13]的方法进行,单个

菌株对所有测试水稻品种(基因)的致病率(patho-
genicfrequency,PF)=(感病的水稻品种数/所有

测试水稻品种数)×100%,其中 PF≥70%为强致

病力,50%≤PF≤69%为较强致病力,29%≤PF≤
49%为中等致病力,PF<30%为弱致病力。

稻瘟病菌无毒基因的出现频率(occurancefre-
quency,OF)=(出现某个无毒基因的菌株数/总菌

株数)×100%。

2 结果与分析

2.1 同一寄主稻瘟病单孢菌的生理小种

利用7个中国传统鉴别品种和30个近等单基因

系抗瘟品种,对100个从LTH稻瘟病菌标本中分离

的单孢菌株分别测定生理小种和致病力。试验结果

表明,测试菌株可分为3个种群11个小种,其中ZA
占85.00%,ZB占13.00%,ZC占2.00%(图1)。

图1 丽江新团黑谷中稻瘟病菌的生理小种

Fig.1 PhysiologicalracesofriceblaststrainsfromLTH

  来源于寄主品种LTH稻瘟病菌致病性测定结

果表明,所有菌株的毒力频率为63.33%~96.67%
(表2)。ZA种群包括ZA1(69%)、ZA5(8%)、ZA7
(1%)、ZA11(2%)、ZA13(2%)、ZA15(3%),ZB种

群 包括ZB1(4%)、ZB13(7%)、ZB15(2%),ZC种

92



  华 中 农 业 大 学 学 报 第34卷 

群包括ZC1(1%)、ZC13(1%)。100个单孢菌株中

对30个单基因抗病品种的毒力频率最高为100%,
最低为63.33%,平均83.33%,其中毒力频率在

60%以下、60%~80%、80%~100%所占比例分别

为0、39%、61%。
分析结果表明,从同一品种病标样中分离的稻

瘟病单孢菌株包含有不同的生理小种种群和生理小

种,但其中某一种群和某一生理小种占绝对优势,如

ZA种 群 菌 株 数 占85%,而 ZA1小 种 菌 株 数 占

69%。分离的单孢菌株的致病力也有差异,对30个

单基因抗病品种的毒力频率范 围 为63.33%~
100%。测定结果显示,分离出的100个单孢菌株都

是中等致病力和强致病力菌株,分 别 占39%和

61%,且未测得弱致病力菌株。
表2 来源于寄主品种LTH稻瘟病菌致病性的测定

Table2 ThepathogenicityidentificationofriceblaststrainsfromLTH

菌株编号
No.strain

毒力频率/%
Virulence
frequency

小种类型
Racetype

菌株编号
No.strain

毒力频率/%
Virulence
frequency

小种类型
Racetype

菌株编号
No.strain

毒力频率/%
Virulence
frequency

小种类型
Racetype

12z6-1 90.00 ZA1 12z6-35 67.67 ZC1 12z6-69 86.67 ZA1
12z6-2 83.33 ZA1 12z6-36 63.33 ZB13 12z6-70 80.00 ZA5
12z6-3 100.00 ZA1 12z6-37 93.33 ZA1 12z6-71 86.67 ZA1
12z6-4 83.33 ZA1 12z6-38 83.33 ZA1 12z6-72 86.67 ZA1
12z6-5 86.67 ZB13 12z6-39 73.33 ZA1 12z6-73 76.67 ZA15
12z6-6 83.33 ZA1 12z6-40 80.00 ZA5 12z6-74 80.00 ZA1
12z6-7 70.00 ZA1 12z6-41 80.00 ZA1 12z6-75 70.00 ZA1
12z6-8 96.67 ZA1 12z6-42 86.67 ZA1 12z6-76 83.33 ZA1
12z6-9 83.33 ZA1 12z6-43 96.67 ZA5 12z6-77 93.33 ZA5
12z6-10 83.33 ZA1 12z6-44 90.00 ZA1 12z6-78 80.00 ZA1
12z6-11 86.67 ZA1 12z6-45 83.33 ZA1 12z6-79 86.67 ZA1
12z6-12 76.67 ZA1 12z6-46 100.00 ZA1 12z6-80 76.67 ZA7
12z6-13 86.67 ZA1 12z6-47 86.67 ZA1 12z6-81 80.00 ZA1
12z6-14 80.00 ZA5 12z6-48 80.00 ZB13 12z6-82 83.33 ZB13
12z6-15 86.67 ZA1 12z6-49 83.33 ZA1 12z6-83 86.67 ZA1
12z6-16 86.67 ZA1 12z6-50 70.00 ZA1 12z6-84 73.33 ZA1
12z6-17 76.67 ZA15 12z6-51 96.67 ZA1 12z6-85 90.00 ZA1
12z6-18 80.00 ZA1 12z6-52 83.33 ZB1 12z6-86 80.00 ZB1
12z6-19 70.00 ZA1 12z6-53 83.33 ZA11 12z6-87 86.67 ZA11
12z6-20 86.67 ZA1 12z6-54 86.67 ZA1 12z6-88 76.67 ZB13
12z6-21 93.33 ZA1 12z6-55 86.67 ZA1 12z6-89 83.33 ZA1
12z6-22 86.67 ZA13 12z6-56 80.00 ZA1 12z6-90 70.00 ZA1
12z6-23 76.67 ZB1 12z6-57 76.67 ZA15 12z6-91 96.67 ZA1
12z6-24 80.00 ZA1 12z6-58 80.00 ZA1 12z6-92 83.33 ZA1
12z6-25 90.00 ZB13 12z6-59 76.67 ZA1 12z6-93 83.33 ZA1
12z6-26 67.67 ZA1 12z6-60 86.67 ZA1 12z6-94 86.67 ZA1
12z6-27 63.33 ZB15 12z6-61 83.33 ZA1 12z6-95 83.33 ZA1
12z6-28 83.33 ZA1 12z6-62 86.67 ZA13 12z6-96 86.67 ZA1
12z6-29 93.33 ZA1 12z6-63 76.67 ZB1 12z6-97 90.00 ZA5
12z6-30 73.33 ZA1 12z6-64 90.00 ZA1 12z6-98 80.00 ZA1
12z6-31 80.00 ZA5 12z6-65 80.00 ZB13 12z6-99 76.67 ZC13
12z6-32 90.00 ZA1 12z6-66 87.67 ZA1 12z6-100 96.67 ZA1
12z6-33 86.67 ZA1 12z6-67 63.33 ZB15
12z6-34 93.33 ZA5 12z6-68 86.67 ZA1

2.2 同一地区 LTH 与其他品种稻瘟病菌的致病性

从LTH稻瘟病菌标本中分离的100个单孢菌

株可划分为ZA、ZB、ZC3个种群;同一地区种植的

其他20个水稻品种标本分离的200个稻瘟病单孢

菌株可划分为ZA、ZB、ZC、ZD4个种群,优势小种

为ZA1(32.69%)、ZB13(15.38%)、ZB15(7.69%),

对30个抗瘟单基因系的平均致病频率为78.01%
(表3)。

测定结果显示,不含任何抗瘟基因品种LTH
的稻瘟病菌致病性分化,包括生理小种组成、优势小

种构成及出现频率、致病力强弱等与同一地区总体

稻瘟病菌致病性的分化高度相符。
表3 LTH与其他水稻品种稻瘟病菌致病性的比较

Table3 ThepathogeniccomparisonofMagnaporthegriseafromLTHandotherricecultivars % 

来源品种
Sourcecultivar

种群Population
ZA ZB ZC ZD

优势小种
Dominantrace

平均致病力
Averagevirulence

LTH 85.00 13.00 2.00 0.00 ZA1(69.00)、ZA5(8.00)、ZB13(7.00) 83.03
其他品种 Othercultivars 53.85 38.46 5.77 1.92 ZA1(32.69)、ZB13(15.38)、ZB15(7.69) 78.01
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2.3 同一寄主稻瘟病单孢菌无毒基因的测定

利用30个已知抗瘟基因的单基因系抗病品种

接种从LTH稻瘟病菌标本中分离的100个稻瘟病

单孢菌,根据Flor的基因对基因学说[14],由鉴定品

种的抗感反应推导出所接种稻瘟病菌所含的无毒基

因(表4)。
由表4可知,除Avr-a(2)外,其余29个无毒基

因均 有 出 现,其 中 Avr-k、Avr-zt、Avr-z5、Avr-1
(1)、Avr-k与Avr-k(C)等6个无毒基因在出现频

率都高于50%,说明与之相对应的抗瘟基因的水稻

品种在该地区可以应用。
表4 100个水稻稻瘟病菌所含无毒基因的出现频率

Table4 Theoccurancefrequencyofavirulencegenes

in100riceblaststrainsfromLTH

无毒基因
Avirulence
gene

出现频率/%
Occurance
frequency

无毒基因
Avirulence
gene

出现频率/%
Occurance
frequency

Avr-a(1) 16.67 Avr-sh(1) 16.67
Avr-a(2) 0.00 Avr-sh(2) 12.82
Avr-I 39.74 Avr-k(C) 65.38

Avr-ks(1) 5.13 Avr-km 7.69
Avr-ks(2) 38.46 Avr-ta(C) 3.85

Avr-k 78.21 Avr-ta2 17.95
Avr-kp 67.95 Avr-kp(C) 8.97
Avr-kh 65.38 Avr-b(C) 14.10
Avr-z 19.23 Avr-1(1) 64.10
Avr-z5 58.97 Avr-3(1) 47.43
Avr-zt 92.31 Avr-5(t) 20.51

Avr-ta(2) 14.10 Avr-7(t) 60.26
Avr-ta 12.85 Avr-9(t) 57.69
Avr-b 3.85 Avr-12(t) 52.56
Avr-t 6.41 Avr-19(t) 15.38

3 讨 论

稻瘟病的普遍发生,给水稻生产造成极大危害。
为了减少稻瘟病造成的损失,越来越多的研究者不

断采用不同的鉴别品种进行生理小种的研究和监

测。了解生理小种的类型分布和变异规律,尤其是

优势生理小种的动态变化和致病性变异趋势,掌握

当地生理小种对单基因品种的致病性,对抗病品种

的合理利用和抗性基因的有效挖掘有重要意义[15]。
本试验选用不含已知抗瘟基因的水稻品种丽江新团

黑谷(LTH)作为稻瘟病寄主品种分离稻瘟病菌进

行生理小种测定,分离到的100个稻瘟病单孢菌株

可划 为 ZA、ZB、ZC3个 种 群,出 现 频 率 分 别 为

85.00%、13.00%、2.00%,优势小种分别为ZA1
(69%)、ZA5(8%)、ZB13(7%),对30个抗瘟单基

因系的平均致病频率为83.03%;同时在同一地区

种植的其他20个水稻品种标本分离的200个稻瘟

病单孢菌株可划分为ZA、ZB、ZC、ZD4个种群,优

势小种为ZA1(32.69%)、ZB13(15.38%)、ZB15
(7.69%),对30个抗瘟单基因系的平均致病频率为

78.01%。试验结果表明,从LTH分离的稻瘟病菌

种群与当地总体稻瘟病菌的种群构成和致病力十分

相近,因此,可以在某一地区LTH稻瘟病菌标本上

分离单孢菌株来测定该地区的稻瘟病菌生理小种。
了解这一地区的稻瘟病菌生理小种类型分布和变异

规律,可以减少从众多寄主品种上分离稻瘟病菌来

测定这一地区的稻瘟病菌小种类型,从而节省大量

人力物力。今后将继续在多点多年份采集稻瘟病菌

标本,以进一步验证此结果。
掌握一个地区稻瘟病菌的种群动态和优势小

种,获得有价值的抗病基因信息和材料,有利于育种

专家采用分子标记等方法选育抗病品种,因此,生理

小种的研究热点将会从鉴定小种型向生理小种包含

的无毒基因转变,对生理小种的分布研究也将转化

为无毒基因的分布研究[16]。本试验在30个抗瘟单

基因品系上,接种来自LTH的稻瘟病菌,通过抗感

反应结果,依据Flor的基因对基因学说,推导接种

稻瘟病菌所含的无毒基因。结果显示:在100个稻

瘟病菌株中共出现29个与供试抗瘟单基因品系所

对应的无毒基因,其中Avr-k、Avr-zt、Avr-z5、Avr-
1(1)、Avr-k与Avr-k(C)等6个无毒基因出现频率

都高于50%,说明与之相对应的抗瘟基因在该地区

的抗病育种中有重要的应用价值;Avr-a(2)没有在

所接种的菌株出现,因此,所含与之对应的抗瘟基因

品种应当在该地区慎用。

LTH是一种不含已知抗瘟基因的水稻品种,
在理论上可以侵染它的稻瘟病菌很多,因此,从

LTH稻瘟病菌标本上分离单孢菌株来测定某一地

区的稻瘟病菌生理小种构成与动态变化具有一定的

代表性和可信性,这在本试验结果中已得到初步验

证。利用30个抗瘟单基因品系接种从LTH 上分

离到的稻瘟病菌,可以了解该地区稻瘟病菌的致病

力强弱和所含无毒基因等信息,故加强从LTH 分

离稻瘟病菌的致病性分化研究,对当地稻瘟病的防

控具有重要意义。
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Pathogenicitydifferentiationofriceblastpathogen(Magnaporthegrisea)
basedonLijiangxintuanheigu
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  Abstract ToclarifythepathogenicitydifferentiationofMagnaportheoryzaeinthegenerallysus-
ceptiblevarietyLijiangxintuanheigu(LTH),7Chinesetraditionaldifferentialvarietiesand30anti-blast
monogeniclineswereinoculatedrespectivelywith100singlesporestrainsisolatedfromLijiangxintuan-
heigu.Accordingtotheinoculationresults,thecompositionofphysiologyraces,thetypesofdominant
races,virulenceandavirulencegenesofMagnaportheoryzaewerefound.Theaboveresultswerecom-
paredwiththepathogenicityofMagnaportheoryzaefromothercultivarsintheoneregion,andit
showedthatthepathogenicitydifferentiationofMagnaportheoryzaefromLijiangxintuanheiguwassim-
ilartothoseisolatedfromothervarietiesinthearea.ThepopulationcompositionofMagnaporthe
oryzaefromLijiangxintuanheiguwasZA(85.00%),ZB(13.00%),ZC(2.00%),dominantraceswere
ZA1,ZA5,ZB13;theaveragevirulencewas83.33%.AndthepopulationcompositionofMagnaporthe
oryzaefromothercultivarswereZA(53.85%),ZB(38.46%),ZC(5.77%),ZD(1.92%);dominant
raceswereZA1,ZB15,ZB13;theaveragevirulencewas78.01%.Sothestudyofmonitoringphysiolo-
gyracesofMagnaportheoryzaewasofgreatreferencevalueintheidentificationofresistancegenesof
ricecultivarandacquisitionofriceblastsamples.

Keywords Lijiangxintuanheigu;riceblastpathogen(Magnaporthegrisea);pathogenicity;differ-
entiation
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