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摘 要：利用来自日本、国际水稻研究所(IRRI)和中国的 10个稻瘟病菌单基因鉴别品种，将 59个湖南稻瘟病菌

株分别划分为 20个生理小种，优势小种为 H531.1、H511.1和 H501.1，对抗性基因 Pi–CO39、Pita、Pi3、Pi12、

Pia 具有致病性。各个稻区生理小种组成和优势小种存在差异，其中，湘东、湘中稻区稻瘟病菌生理小种多样性

指数较高，优势小种的变化最为明显，说明这 2 个稻区的抗源基因正逐渐变得匮乏，甚至丧失。鉴别品种

C101LAC(Pi1)和 C101A51(Pi2)对 59个湖南稻瘟病菌菌株抗性频率均为 100.0%，说明这些抗性品种(基因)可作为

湖南稻区稻瘟病的抗源材料(基因)，Pi1、Pi2可直接作为分子标记辅助选择育种的供体抗源基因。品种关东 51(Pik)、

C105TTP–4L23(Pi4–b)和 C101PKT (Pita)在湖南各稻区的抗性水平表现存在差异，可以作为选择性抗源材料(基因)

加以应用。 
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Abstract: Fifty-nine isolates of Magnaporthe oryzae that collected in Hunan province were divided into 20 races based 
on the reactions to 10 monogenic differential cultivars from Japanese, IRRI and Chinese differential cultivars. Dominant 
races in the fungal population were H531.1, H511.1 and H501.1, which were virulent to rice cultivar with blast resistance 
genes Pi−CO39, Pita, Pi3, Pi12 and Pia. The composition of races and dominant races of blast pathogen in different rice 
cropping regions of Hunan were different. High pathotypic diversities of physiological races of rice blast pathogen were 
observed and the dominant races were changed most frequently in rice cropping region of east and middle Hunan, 
indicating the resistance rice varieties (genes) against blast were becoming poor, even lost in such regions. Differential 
cultivars C101LAC (Pi1) and C101A51 (Pi2) expressed 100% resistance frequencies against 59 isolates, meaning the 
two varieties (genes) can be used as resistance gene source for Hunan rice cropping region, and the resistance genes Pi1, 
Pi2 can be used as donor genes for molecular marker-assisted selection breeding. Differential cultivars Kanto 51(Pik), 
C105TTP−4L23 (Pi4−b) and C101PKT (Pita), showed different resistance to blast fungal population, indicating that 
these resistance varieties (genes) can be used as selective resistance resources in different regions of Hunan. 
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世界水稻产区每年因稻瘟病而导致水稻减产

11%~30%[1–3]。近年来，中国稻瘟病每年的平均发

病面积约为 4.0×106 hm2，流行年份可达 8.0×107 hm2，

造成 20~100万 t稻谷损失[4–5]。倪宝凤[6]报道，1992
年稻瘟病流行时，仅在湖南早稻穗瘟发病面积就高

达 3.0×105 hm2，造成 1.57×105 t稻谷的损失。实践
证明，培育和种植抗病品种是防治稻瘟病最为经济

有效的措施[3–5,7]。 
稻瘟病菌生理小种(亦称致病型)有着丰富的多

样性，在不同地区以及同一地区的不同年份，其构

成及优势小种都存在明显的差别[8–10]。大部分水稻

品种在推广种植 3~5年之后抗性逐步丧失，因此，
开展稻瘟病菌生理小种的鉴别研究，有针对性地筛

选稻瘟病抗源，进而开展抗性育种对防治稻瘟病十

分必要。目前，稻瘟病菌群体致病型的鉴别主要是

通过构建一套鉴别品种加以区分，理想的鉴别品种

是包含了所有抗病基因的单基因鉴别品种。各水稻

生产国(地区)往往通过选育一套适合于本国(地区)
的单基因鉴别品种开展致病型的研究。 
近年来，湖南省种植推广的抗稻瘟病水稻品种

的抗性普遍较差，在 2001—2010 年育成审定的 28
个优质稻品种(组合)中，除早稻早优 143 及组合
H37A/R207 稻瘟病抗性稍强外，其余的 26 个品种
(组合)均表现“感”或“高感”稻瘟病[11]。一方面，

由于湖南省地形地貌复杂多样[12]，气候适宜，稻瘟

病菌小种丰富多样，变异传播快；另一方面，湖南

稻区大面积种植优质稻感病品种，使得携带的抗性

基因较为单一，抗谱窄，易感染稻瘟病造成危害。

笔者利用来自日本、国际水稻研究所(IRRI)和中国
鉴别品种所组成的 10 个单基因鉴别品种，对湖南
稻区稻瘟病菌群体的生理小种进行鉴别，比较了不

同生态区稻瘟病菌生理小种的组成特点和致病性，

分析了鉴别品种及其所携带的抗性基因的抗性水

平和特点，以期为湖南水稻抗瘟性育种和抗性品种

的合理布局提供依据。 

1 材料与方法 

1.1 材 料 

供试稻瘟病菌菌株为 2007—2008 年采集的湖
南省洞庭湖平原(湘北)、长衡丘陵盆地(湘东)、郴祁
邵丘陵盆地(湘中)和湘南丘陵山区(湘南)等 4 个水

稻种植区域的 179个菌株。综合考虑各稻区水稻播
种面积、发病状况和病菌寄主品种类型，从中选取

59个代表型作为研究材料。 

1.2 方 法 

1.2.1 鉴别品种 

由来自日本、IRRI和中国的 3套鉴别品种中的
10 个单基因品种[8,13–14]组成。包括来自日本鉴别品

种的爱知旭 (Pia)， IRRI 鉴别品种的 CO39(Pi– 
CO39)、C101LAC(Pi1)、C101A51(Pi2)、C101PKT 
(Pita)、C104PKT(Pi3)、C105TTP–4L23(Pi4–b)和L754 
(Pi12)和中国鉴别品种的关东 51(Pik)和丽江新团黑
谷(未知)。利用这 10个单基因鉴别品种对 59个稻瘟
病菌菌株进行小种鉴别和抗性分析。 

1.2.2 稻瘟病菌接种鉴定与小种命名 

鉴别品种采用育秧盘单粒播种，每个品种播种

5 粒。播种前，土壤用福尔马林、种子用多菌灵分
别处理。播种后盖土置网室内保湿育秧。秧苗长至

2.5叶时和接种前 3 d各施 1次氮肥(18 g/m2)，长至
3.5~4.5叶时分别利用 59个菌株培殖的孢子悬浮液
喷雾接种 (菌株孢子浓度为每 100 倍视野呈现
100~200个)，每个菌株至少重复接种 2次。 

接种后 7 d，按照 Pan等[15]描述的分级标准调

查各品种的反应型，单基因鉴别品种鉴定的稻瘟病

菌生理小种的命名参照Kiyosawa等[13]描述的方法，

即 H1、H2、H4、H10、H20、H40、H100、H200、
H400、H.1 等编码依次代表 CO39、C101LAC、
C101A51、 C101PKT、C104PKT、C105TTP–4L23、
L754、关东 51、爱知旭和丽江新团黑谷，进行小种
分类时，将在鉴别品种上表现为感病反应的编码数

值相加，就是该生理小种的名称，数值之前加上“H”
表示“湖南小种”。 

1.3 数据分析 

生理小种频率(race frequency) 指稻作区生理
小种出现的频率，用以反映鉴别品种对稻作区稻瘟

病菌的鉴别力；优势小种是指某一稻区中出现频率

较高的生理小种(一般为出现频率前 3 位的生理小
种)；某一稻区生理小种的多样性用格里森指数 HG

和香农指数 HSH
[16]来反映。鉴别品种的抗性频率

(resistance frequency)用以反映品种及其所携带的抗
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性基因对稻瘟病菌菌株的抗谱宽窄。 

2 结果与分析 

2.1 湖南稻瘟病菌群体生理小种的组成及其分布 

利用单基因鉴别品种将 59 个湖南稻瘟病菌株

划分为 20个生理小种，生理小种频率为 33.9%，其

中，采自湘北、湘东、湘中和湘南的 11、17、26

和 5个菌株分别被划分为 6、12、11和 4个生理小

种。湖南稻区优势小种为 H531.1、H511.1和 501.1，

出现频率分别为 13.6%、13.6%和 12.1%，致病型

H531.1、H511.1 是湘中稻区主要的优势小种，

H501.1、H511.1分别是湘北和湘南稻区出现次数最

多的生理小种，而湘东稻区出现频率较高的小种为

H400.1、H000.1和 H501.1(表 1)。根据小种的命名

特点可知，H000 是在所有鉴别品种上都表现非致

病性的一类菌株，在湖南稻瘟病菌群体中鉴定出 1

个该类生理小种。 

表 1 湖南稻瘟病菌生理小种的组成及其在各稻作区

的分布 
Table 1 Composition and distribution of physiological races of 

rice blast pathogen in different rice cropping regions of 

Hunan province 

菌株数/个 
致病型 

湘北 湘东 湘中 湘南 

菌株数

总计/个

H531.1  1 6 1 8 

H511.1   6 2 8 

H501.1 3 2 2  7 

H400.1  4 2  6 

H521.1 2 1 1  4 

H571.1  1 2  3 

H411.1   3  3 

H401.1 2 1   3 

H000.1  2 1  3 

H431.1  1 1  2 

H421.1 2    2 

H420.1 1   1 2 

H731.1  1   1 

H711   1  1 

H551.1 1    1 

H520.1  1   1 

H410   1  1 

H400  1   1 

H101    1 1 

H000  1   1 
 

2.2 湖南稻瘟病菌优势小种的致病性及生理小种

的多样性 

湖南稻区的优势小种是 H531.1、H511.1 和
H501.1，对 10个单基因鉴别品种的反应类型分别是
SRRSSRSRSS、SRRSRRSRSS 和 SRRRRRSRSS(S
表感病，R 表抗病)，由此说明，湖南的优势小种对
CO39 (Pi–CO39)、C101PKT (Pita)、C104PKT (Pi3)、
L754 (Pi12)、爱知旭(Pia)和丽江新团黑谷具有致病
性，这些抗性基因在湖南稻区的抗性正逐步丧失。

同理，根据致病性命名特点可知，湘北稻区稻瘟病

菌的优势小种主要对抗性基因 Pi–CO39、Pi3、Pi12、
Pia，湘东的优势小种对 Pia、Pi12、Pi–CO39 具有
致病性，而湘中和湘南稻区稻瘟病菌优势小种的致

病性跟湖南稻区较为一致。值得注意的是，尽管

H400.1 仅对弱效抗性基因 Pia 具有致病性，但其仍
为湘东区优势小种，说明湘东稻区缺乏主要的抗瘟

品种(基因)。 
从表 2中可以看出，湖南各稻作区稻瘟病菌小

种多样性指数从高到低依次是湘东、湘中、湘北和

湘南，这与鉴别品种在各稻区所鉴定到的小种数较

为一致。湘东地区多样性指数最高，说明该区域稻

瘟病菌生理小种变化快、传播迅速，且缺乏有效的

抗源，使得仅对普感品种爱知旭和丽江新团黑谷具

有致病性的小种 H400.1成为该地区的优势小种。 

表 2 湖南各稻作区稻瘟病菌的致病型多样性 
Table 2 Pathotypic diversities of blast isolates in Hunan rice 

cropping regions 

稻作区 菌株数/个 生理小种数/个 HG HSH 

湘北 11  6 2.09 1.72 

湘东 17 12 3.88 2.34 

湘中 26 11 3.07 2.14 

湘南  5  4 1.86 1.33 

总计 59 20 4.88 2.75 

2.3 单基因鉴别品种的抗性 

将采自湖南各个稻区的 59 个稻瘟病菌菌株接
种 10个鉴别品种，其中，C101LAC和 C101A51对
所有的菌株都表现出抗病反应，抗谱性最广，抗性

频率达到 100.0%(表 3)，这 2个品种可以作为湖南
稻区用以防治稻瘟病的抗源材料，单基因品种

C101LAC、C101A51分别所携带的抗性基因 Pi1、
Pi2 可用以开展分子标记辅助选择育种，导入湖南
主栽品种。C105TTP–4L23、关东 51对湖南稻瘟病
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菌群体的抗性频率较高，但其对湖南各稻作区稻瘟

病菌群体的抗性水平存在差异，这些抗源可根据优

势小种的变化动态作为选择性抗源加以应用。同

样，C101PKT在湘北的抗性频率高达 90.9%，而在
湘中仅有 23.1%，表明该抗源材料仅可应用于湘北
稻区抗性育种。 

表 3 鉴别品种对湖南稻瘟病菌群体的抗性表现 
Table 3 Resistance frequencies of differential cultivars against rice blast isolates collected in Hunan province 

抗性频率/% 
鉴别品种 抗性基因 

湘北菌株(11) 湘东菌株(17) 湘中菌株(26) 湘南菌株(5) 

CO39 PiCO39 9.1 52.9 15.4 20.0 

C101LAC Pi1 100.0 100.0 100.0 100.0 

C101A51 Pi2 100.0 100.0 100.0 100.0 

C101PKT Pita 90.9 76.5 23.1 40.0 

C104PKT Pi3 54.6 64.7 61.5 60.0 

C105TTP–4L23 Pi4–b 90.9 94.1 92.3 100.0 

L754 Pi12 45.5 58.8 30.8 20.0 

关东 51 (Kanto 51 ) Pik 100.0 94.1 96.2 100.0 

爱知旭 (Aichi Asahi) Pia 0.0 17.7 3.9 20.0 

丽江新团黒谷 ( LTH ) 未知 0.0 11.8 7.7 20.0 

括号内数字表示该稻作区的菌株个数。 
 

3 讨 论 

稻瘟病菌生理小种具有丰富的类型。不同鉴别

品种在不同稻区鉴别能力存在差异，所鉴定的生理

小种数、优势小种类型以及特异性生理小种数等组

成也存在显著的差异[17–19]。黄红梅等[20]利用中国鉴

别品种将采集于湖南的 303 个单孢菌株划分为 41
个生理小种。笔者利用 10个单基因品种将 59个湖
南稻瘟病菌菌株划分为 20 个生理小种，鉴别频率
为 33.9%，仅对采自湘东菌株 EHL0321表现抗病反
应，对其缺乏鉴别能力，说明该套鉴别品种并没有

包含该菌株具有致病性的鉴别品种(抗性基因)。 
湖南稻区的优势小种为 H531.1、H511.1 和

H501.1，对这些优势小种都具有抗性的单基因分别
是 Pi1、Pi2、Pi4–b和 Pik，说明湖南的种植品种缺
乏这些抗源基因，它们可直接作为湖南各个稻区稻

瘟病的抗源基因加以应用。湘东稻区的优势小种为

H400.1、H501.1 和 H000.1，抗性基因 Pi1、Pi2、
Pi4–b和 Pik外的 Pita、Pi3可作为该稻区的抗源基
因。Pita可作为湘北稻区的抗源基因。 
对湖南 4 个稻作区稻瘟病菌群体的小种多样性

指数进行分析，湘东、湘中稻区的小种多样性指数

最高，湘东稻区中仅对普感品种爱知旭和丽江新团

黑谷具有致病性的优势小种H400.1是该地区的优势
小种，这可能与该地区近年大面积种植感病的优质

稻品种[10]有关，因此，在防控这 2个稻区稻瘟病时，
要注重利用抗性较强、抗谱较广的资源(基因)，同时
避免大面积种植单一品种，尤其是优质稻感病品种。 

利用稻瘟病菌接种分析品种材料的抗性，是发

掘抗源品种最为直接有效的方式[21–23]。本研究结

果表明，C101LAC和 C101A51对湖南稻瘟病菌群
体的抗性水平最高，抗性频率均为 100.0%，这些
品种可作为湖南的抗源材料，进一步证实单基因品

种携带的抗性基因 Pi1和 Pi2可直接作为供体基因
应用于湖南当地品种分子标记辅助选择育种中。在

湖南不同的稻区抗性水平存在差异的鉴别品种，可

以作为选择性抗源(基因)加以应用[14–15,24]，如 Pita
可作为湘北、湘东的抗源基因，Pi3仅可作为湘东
的抗源。 

 
华南农业大学杨先锋同学在稻瘟病菌单孢分离

和孢子培养等方面给予了极大的帮助，谨此谢忱。 
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