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摘要　小麦赤霉病已成为当前制约我国小麦生产安全及麦类食品质量安全的最重要的病害之一。本文分析了当前

我国小麦赤霉病发生及危害现状，解析了赤霉病频繁暴发危害的原因，综述了国内外小麦赤霉病防控研究进展。针

对当前形势，提出“立足预防、分区施策、全程防控”的赤霉病防控对策建议。
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　　近年来，受气候变化和耕作制度改变等因素影

响，小麦赤霉病在北美、欧洲等小麦主产地区流行频

繁，危害程度不断加重［１５］。２０１０年以来，赤霉病在

我国大流行频率明显增加，呈现北扩西移趋势［６］。

赤霉病流行成灾，不仅严重影响小麦产量，还会造成

小麦籽粒中多种真菌毒素超标，对人畜健康构成严

重威胁。为此，本文分析了我国小麦赤霉病流行成

灾的原因，综述了国内外赤霉病防控研究进展，提出

了当前形势下小麦赤霉病的防控对策建议。

１　小麦赤霉病发生危害形势

小麦赤霉病已成为影响我国小麦高产稳产的首

要病害，一般流行年份可以引起１０％～３０％的产量

损失，大流行年份可导致部分田块绝收［６７］。同时，

病菌产生的脱氧雪腐镰刀菌烯醇（ＤＯＮ，也称呕吐

毒素）、玉米赤霉烯酮（ＺＥＮ）等多种真菌毒素，严重

危害人畜健康［８］。因此，许多国家制定了农产品中

赤霉病菌毒素限量标准，我国ＤＯＮ限量标准为

１０００μｇ／ｋｇ，ＺＥＮ为６０μｇ／ｋｇ。近年来，我国小麦

赤霉病发生危害呈以下三个特点。

１．１　发生区域扩大

历史上长江中下游、江淮麦区为我国小麦赤霉病

的常发区，常年发生面积２６６．７万～３３３．３万ｈｍ２。

２０１０年以来，病害呈北扩西移态势，目前常发区已



２０１７

扩展到黄淮南部麦区，西北麦区病害发生也明显加

重。近五年全国年均发病面积超过５３３．３万ｈｍ２，

超过小麦种植面积的２０％
［７］。

１．２　流行频率升高

２０１０年以来，常发区域持续呈重发态势，近五

年中２０１２、２０１４、２０１５和２０１６年均达大流行程度，

流行频率显著高于２０世纪。

１．３　灌浆期病情加重

小麦赤霉病具有潜伏侵染的特性，如果抽穗扬

花期气候条件不适宜，病菌在麦穗中的扩展受到抑

制，病害不显症；但在灌浆后期一旦遇到高温高湿条

件，病害会迅速暴发。２０１５年江苏省调查发现，４月中

旬至５月初，苏南、沿江、沿淮等地田间零星见病。但受

５月２０日－２１日一场降雨影响，田间小麦赤霉病病情

激增。据盐都区定点监测，‘郑麦９０２３’于５月１０日

田间零星见病；５月２１日赤霉病病穗率为２６．４％，病

情指数为１４．９；６月１日赤霉病病穗率达６０．７％，病

情指数为４６．０
［９］。灌浆后期病害流行，可显著加重

毒素污染，已经引起有关部门重视。

２　小麦赤霉病流行成灾原因分析

小麦赤霉病是典型的气候型病害。当前，生产

上缺乏高产优质抗病品种、抽穗扬花期高温高湿天

气、秸秆还田以及迅速上升的病菌抗药性是导致赤

霉病流行成灾的重要因素。

２．１　高产优质抗病品种缺乏

目前，除长江中下游麦区种植的‘扬麦’、‘宁

麦’、‘镇麦’等一些春性品种有一定的抗病性以外，

大部分麦区种植的品种缺乏抗病性。国家小麦产业

技术体系病虫害防控功能研究室连续多年测定了我

国２０００多份小麦品种，发现９０％为感病品种。河

南、山东等地区的丰产品种对赤霉病都表现感病，存

在“高产品种不抗病、抗病品种不高产”的问题。此

外，‘扬麦’、‘宁麦’系列等品种虽有较好的抗性，但

受生态型的限制在淮河以北地区不能种植。

２．２　气候变化有利于病害流行

小麦赤霉病是典型的温湿气候型重大流行性病

害，抽穗扬花期高温高湿天气有利于病害暴发成灾。

受全球气候变暖、雨区北移影响，黄淮麦区小麦抽穗

扬花期遇到连阴雨天气的概率明显增加。长江中下

游、江淮稻麦轮作区，部分农民为优先保证水稻生产

常常推迟小麦播种，使得小麦生育期不整齐。２０１５

年江苏省扬州市调查发现，大面积小麦抽穗扬花期

相差１０ｄ以上，部分田块同一品种小麦生育进程相

差３～５ｄ，导致小麦易感病生育期拉长，增加了抽穗

扬花期遇高温、高湿天气的概率［９］。此外，高产密植

栽培导致田间密闭、寡照，雾霾和结露也增加了田间

湿度，为病害流行成灾创造了有利条件。

２．３　秸秆还田增加菌源积累

小麦赤霉病菌腐生能力强、适合度高，在水稻、

玉米等作物残体上能大量繁殖，来年成为病害的主

要初侵染源。近年来，我国普遍实施的秸秆还田，赤

霉病菌在土壤表层及表面未腐烂的秸秆上大量繁

殖，为病害暴发流行提供了充足菌源。据安徽农业

大学丁克坚等在安徽省太和县大面积调查中发现，

玉米秸秆还田的地块中，小麦赤霉病的病穗率是未

还田对照区的２．７８倍。可见，秸秆还田导致赤霉病

菌在田间积累，显著增加了初侵染源的菌量。

２．４　病菌抗药性发展迅速

多菌灵自２０世纪７０年代在我国实现产业化以

来，一直是防治小麦赤霉病的主要药剂。由于４０多

年连续使用，目前在江苏、安徽、河南、浙江等多个省

份出现了多菌灵抗性菌株，尤其是病害重发的江苏、

安徽，多菌灵抗性问题发展迅速，抗药性菌株检出率

急剧上升。国家小麦产业技术体系穗部病害防控团

队系统监测发现，江苏省病菌初侵染源群体中，抗药

性菌株平均检出率由２００８年４．８％上升到２０１６年

的４０．３％；安徽省抗药性菌株的平均检出率由２００９

年的０．２％上升２０１６年的１３．３％，局部地区已达

９０％。病菌抗药性快速发展，加大了病害防治难度，

影响了病害防治效果，加重了毒素污染问题。

２．５　赤霉病预防控制难度大

多年研究和实践表明，小麦齐穗至扬花初期喷

施药剂是预防控制赤霉病的最佳时期，一旦错过防

治适期就会导致药剂防效大幅下降。目前，黄淮海

麦区农民普遍缺乏主动预防意识，往往不见病不打

药，下雨时又无法喷药，常常错过最佳防治时期。生

产上，专业化统防统治虽然有一定的比例，但一家一

户分散防治仍是主要形式，防控作业效率低、防治时

期把握不准、药剂选择不当、用水量不足、喷雾质量

不高等现象较为普遍，难以取得良好的防治效果。

３　国内外小麦赤霉病防控研究进展

近年来，国内外在小麦抗赤霉病机制和抗病品

种培育、赤霉病菌致病和毒素合成机理以及病害综

合防控等方面开展了大量研究，取得了显著进展。

·２１·
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３．１　小麦抗赤霉病育种

国内外学者对赤霉病抗性遗传进行了大量研

究，我国率先培育出的抗赤霉病小麦品种‘苏麦３

号’和‘望水白’，是国际上赤霉病抗性育种广泛使用

的研究材料。近１０多年来，针对小麦抗侵染、抗扩

展和低毒素积累抗性，发现了近２００个与赤霉病抗

性相关的数量性状位点（ＱＴＬ），尽管大部分位点对

赤霉病抗性的贡献比较低，但在‘苏麦３号’的３Ｂ染

色体短臂上定位的犉犺犫１是一个稳定的主效ＱＴＬ
［１０］。

近来，犉犺犫１上的有效位点精确到１Ｍｂ范围内
［１］；并

且从犉犺犫１位点上克隆到一个编码嵌合凝集素的

ＰＦＴ抗病基因
［１２］。此外，英美等多国研究团队合

作，从小麦中鉴定出一个抗赤霉病的ｏｒｐｈａｎ抗性基

因犜犪犉犚犗犌，犜犪犉犚犗犌在其他植物中并没有同源基

因，在病原菌侵染的过程中受ＤＯＮ毒素诱导高表

达，并与抗病相关蛋白ＰＲ１的激活密切相关
［１３］。最

新研究还发现，小麦中胍丁胺酰基转移酶ＴａＡＣＴ

以及转录因子ＴａＷＲＫＹ７０对赤霉病抗性有重要作

用，这两个基因都位于 ＱＴＬ２ＤＬ 区域，其中

ＴａＷＲＫＹ７０是第一个鉴定出与小麦抗赤霉病相关

的转录因子［１４１５］。这些抗性主效ＱＴＬ或抗病相关

基因的发掘和鉴定，将对赤霉病抗病育种工作起到

积极的推动作用。

近年来，在外源抗赤霉病基因资源发掘方面也

取得了显著进展，从日本披碱草犈犾狔犿狌狊狋狊狌犽狌狊犺犻犲狀

狊犻狊中克隆得到基因座犉犺犫６，将其导入小麦能显著

提升小麦对赤霉病的抗性［１０］。从十倍体长穗偃麦

草犜犺犻狀狅狆狔狉狌犿狆狅狀狋犻犮狌犿 中克隆的犉犺犫７基因座，

可与犉犺犫１协同作用，显著提升小麦对赤霉病的抗性

水平［１６］。小麦中稳定表达哺乳动物中特有的乳铁

蛋白Ｌａｃｔｏｆｅｒｒｉｎ（ＬＦ）
［１７］或大麦的ＵＤＰｇｌｕｃｏｓｙｌ

ｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ（ＨｖＵＧＴ１３２４８）基因
［１８］转入小麦中稳

定表达能显著提高转基因株系对小麦赤霉病的抗

性。此外，十倍体长
!

偃麦草与小麦具有较高亲缘

关系，是小麦遗传育种中理想的模式植物。利用长

穗偃麦草的７Ｅ染色体代换系７ｅｌ１ 和７ｅｌ２ 构建的

ＲＩＬ群体，发现在７ｅｌ２的长臂上有一个抗扩展的主

效ＱＴＬＦｈｂＬｏＰ
［１９］。因此，外源抗性基因的发掘和

利用，有助于拓展赤霉病抗病育种的思路和材料。

与其他病害相比，赤霉病高效抗性种质资源非

常缺乏，这也是赤霉病抗病育种面临的世界性难题。

为了克服抗赤霉病种质资源缺乏问题，国内外多个

团队利用寄主诱导基因沉默技术（ＨＩＧＳ，ｈｏｓｔｉｎ

ｄｕｃｅｄｇｅｎｅｓｉｌｅｎｃｉｎｇ）靶向病菌的药剂靶标或几丁

质合成酶等基因，获得的转基因小麦株系对赤霉病

表现出较高的抗性［２０２１］，为创建抗赤霉病小麦种质

材料提供了新思路。此外，近来研究还发现，将针对

病菌几丁质合成酶的ｄｓＲＮＡ喷洒到寄主植物后，

ｄｓＲＮＡ可以经过寄主植物维管束运输并被病菌吸

收进入菌体内，有效沉默病原真菌的靶标基因，这可

能成为有潜在应用价值的病害防控新技术［２２］。

３．２　赤霉病菌的致病和毒素合成调控

自从２００７年Ｋｉｓｔｌｅｒ等人在Ｎａｔｕｒｅ期刊公布

赤霉病菌基因组序列以来，中国、美国、韩国以及欧

洲的多个团队对几种重要的镰刀菌的基因组学进行

了系统比较，发现了致病相关的小染色体［２３］；利用

细胞学手段，发现赤霉病菌侵染寄主细胞初期表现

半寄生状态，并非以前认为的完全腐生形式［２４］；综

合利用多种组学技术，比较系统地解析了病菌侵染

植物的过程中致病相关基因表达变化规律［２５２６］；发

现ＭＡＰＫ
［２７］、ＴＯＲ

［２８２９］、ｃＡＭＰ
［３０３１］等多个关键信

号传导途径调控病菌生长、发育及致病过程；在全基

因组层面上研究了赤霉病菌转录因子［３２３４］、激

酶［３５３６］、磷酸酶组学［３７］的功能，解析调控病菌生长、

发育和致病的基因网络。此外，利用赤霉病菌为研

究对象，首次发现真菌中存在ＡｔｏＩ的ＲＮＡ编辑，

且该编辑对真菌的生长、发育及致病过程至关重

要［３８３９］。同时研究表明，赤霉病菌的 ＲｈｏＧＴ

Ｐａｓ
［４０］、ＲａｂＧＴＰａｓｅ

［４１］及其鸟苷酸交换因子［４２］、

ＶＰＳ类蛋白
［４３４４］参与病菌的生长、致病。这些研究

为深入解析赤霉病菌功能基因组奠定了坚实基础。

在赤霉病菌毒素合成调控及防控研究方面，明

确了毒素合成基因簇及其相关基因的主要功能［４５］；

发现多种生物和非生物因子，包括ｐＨ、碳源、氮源、

光照对毒素合成有重要的调控作用［４６］；解析了

ｃＡＭＰ、ＨＯＧ 等信号途径参与镰刀菌毒素合

成［３１，４７４８］；发现组蛋白甲基化、乙酰化等表观遗传

在赤霉病菌毒素合成中起重要作用［４９５０］，相关研究

结果有助于深入解析镰刀菌毒素合成调控机理。

３．３　“小麦 病菌 微生物菌群”三者互作

近年来，微生物种群在人类健康和生态系统调

节中的作用越来越受到人们重视，成为生物学研究

的重要热点。在赤霉病研究方面，加拿大、埃及和美

国多个团队合作，研究发现非洲传统作物犈犾犲狌狊

犻狀犲犮狅狉犪犮犪狀犪对赤霉病抗性的新机制：根部细菌犈狀

狋犲狉狅犫犪犮狋犲狉ｓｐ．能在作物根部形成生物被膜保护层，
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并释放抑菌物质杀死病菌，从而阻断赤霉病菌侵染

作物根部，这是“作物 有益微生物”互作抗病的典型

案例［５１］。

３．４　赤霉病防控技术体系构建

目前由于缺乏有效的高抗、丰产、优质小麦品

种，使用化学药剂仍然是防治赤霉病的重要措施。

常用防治赤霉病的杀菌剂有多菌灵、麦角甾醇合成

抑制剂（ＤＭＩｓ）和氰烯菌酯。我国科研人员已深入

解析了赤霉病菌对多菌灵的抗药性机制［５２５３］，系统

研究了ＤＭＩｓ对赤霉病菌的作用机制
［５３５７］，并首次

鉴定出Ｉ型肌球蛋白ＦｇＭｙｏ１为氰烯菌酯的药

靶［５８５９］，研究结果为赤霉病化学防治提供了重要科

学依据。此外，根据我国赤霉病发生规律结合品种

抗性水平和病菌对药剂抗药性分布情况，构建形成

了“立足预防、分区施策、全程防控”的赤霉病关键防

控技术体系，在生产上得到推广应用，取得良好的经

济、社会效益。

４　我国小麦赤霉病防控对策措施

小麦赤霉病及其毒素预防控制是一项系统工

程，从长远来看，必须在种植结构调整、抗病品种选

育以及高效防治技术应用等方面取得突破，才能达

到病害持续控制的目的。

４．１　加强抗病品种选育和布局

抗病品种选育和合理布局是控制小麦赤霉病的

根本措施。在长江中下游等病害重发区，优先选用

‘扬麦’、‘宁麦’等系列的抗性品种，避免跨区域种植

‘烟农’系列、‘豫麦’、‘郑麦’等高感品种，以降低病

害流行风险。江淮和黄淮地区应将赤霉病抗性列入

小麦育种重要内容和品种审定指标。充分利用已有

的抗性资源，进一步创新抗性种质材料，整合资源、

聚集力量、加大扶持，加快小麦赤霉病抗病品种选育

进程。实施相同生态区域主推品种和搭配品种相对

统一，解决品种多、乱、杂现象；做到适期、适量播种，

平衡施肥，群体适宜，控制田间湿度等易造成病害流

行的小气候条件。

调研发现，在秸秆还田条件下，前茬作物对小麦

赤霉病的发生有显著影响。前茬为玉米的田块，赤

霉病病情指数是大豆茬田块的１．６６～２．９７倍、是稻

茬田块的１．５４～１．８５倍。因此，在调整种植结构方

面，应优化小麦生产布局，稳定主产区小麦种植面

积，积极引导流行频率高的沿江地区改种油菜、蔬

菜、绿肥等作物，或实施间隙休耕，降低病害流行

风险。

４．２　完善秸秆还田措施

秸秆还田粗放，使得大量未腐熟的秸秆残留在

土壤表面，非常有利于赤霉病菌的生长繁殖。调研

发现，赤霉病菌在玉米秸秆上产生的子囊壳比在水

稻秸秆上多１４０％～１８０％；此外，病菌在未腐烂的

秸秆上还能产生大量分生孢子，极显著增加了菌源

量。因此，应大力推行秸秆深埋，通过土壤深翻将还

田秸秆掩埋在２０ｃｍ以下土层，辅以腐熟剂加快秸

秆腐熟分解，降低菌源基数。有条件的地区提倡秸

秆资源化利用，减少病菌在田间的繁殖基质，有效压

低菌量。

４．３　加强病情监测预警

赤霉病防治适期短、组织难度大，因此有关部门

要系统做好病原基数调查，密切关注小麦生长发育

进度和天气情况；加强与气象部门的沟通，及时会商

分析发生动态，准确发布预报预警信息，明确最佳预

防控制时期，指导农民适期防治。同时，全面加强病

菌抗药性监测，及时预警抗性发展趋势、制定抗药性

治理预案，指导农民合理选用药剂，科学防控病害。

４．４　实施病害分区治理

在当前缺乏抗病品种和粗放秸秆还田的现实情

况下，药剂防治是赤霉病防治的重要抓手，应“立足

预防、分区治理”。长江中下游、江淮、黄淮南部等赤

霉病重发和常发区，坚持“主动出击”不动摇，抓住齐

穗至扬花初期这一关键时期，全面落实药剂预防措

施；生育期不一致及抽穗扬花期如遇到连阴雨、大面

积结露或雾霾等天气，需隔５～７ｄ再次用药，保证

药剂防治效果。黄淮中北部、华北南部偶发麦区，要

坚持“预防为主”不放松，一旦穗期天气条件适宜病

害发生，立即组织药剂防治。

鉴于当前长江中下游、江淮、黄淮南部等常发区

病菌对多菌灵产生抗药性的实际情况，应停用多菌

灵、甲基硫菌灵及其复配制剂，提倡氰烯菌酯与高效

三唑类药剂混用，重点防治赤霉病，兼治其他病害；

同时加快丙硫菌唑、叶菌唑等新型药剂的登记与示

范推广工作，丰富赤霉病防治药剂品种，提高防治效

果。其他地区也应根据病菌对多菌灵抗药性监测结

果，调整用药策略和有效用量。此外，优先选用耐雨

水冲刷的剂型和雾滴细的高效植保机械，施用药剂

时要保证有效成分和助剂的剂量，确保防治效果、抑

制毒素产生。

此外，要加强田间管理，科学运筹肥水，防止小
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麦群体过大造成植株郁闭；及时清沟理墒，降低田间

湿度，避免形成适宜病害流行的环境条件，以减轻病

害流行危害。小麦蜡熟末期至完熟初期要及时收

获、晾晒烘干，避免收获和储存过程中湿度过高，导

致病菌继续生长繁殖、产生毒素。

４．５　强化赤霉病防控协作攻关

建议组织相关科研、教学、推广单位和企业联合

攻关，加强抗病品种选育和布局、病害灾变规律、预

测预报、新药剂研发和高效应用以及真菌毒素控制

等研究工作，集成小麦赤霉病绿色防控技术体系，为

病害持续治理、降低毒素污染提供技术支撑。
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征订启事　　　欢迎订阅２０１８年犑狅狌狉狀犪犾狅犳犐狀狋犲犵狉犪狋犻狏犲犃犵狉犻犮狌犾狋狌狉犲（犑犐犃）

《农业科学学报》（犑狅狌狉狀犪犾狅犳犐狀狋犲犵狉犪狋犻狏犲犃犵狉犻犮狌犾狋狌狉犲，ＪＩＡ）由农业部主管、中国农业科学院与中国农学会共同主办，是综

合性英文学术期刊，月刊。ＪＩＡ前身为２００２年创刊的《中国农业科学》英文版（犃犵狉犻犮狌犾狋狌狉犪犾犛犮犻犲狀犮犲狊犻狀犆犺犻狀犪，ＡＳＣ），２０１２年

更名为ＪＩＡ。ＪＩＡ２００６年起与Ｅｌｓｅｖｉｅｒ合作，全文数据在ＳｃｉｅｎｃｅＤｉｒｅｃｔ平台面向世界发行；２００９年被ＳＣＩ收录，最新影响因子

为１．０４２，位于ＪＣＲ农业综合类Ｑ２区前列位次。ＪＩＡ是中国科技核心期刊；连续５年获得“中国最具国际影响力学术期刊”称
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术期刊，并具有较高国际影响力。

ＪＩＡ大１６开，每月２０日出版，国内外公开发行。每期１８０页，国内定价８０．００元，全年９６０．００元。国内统一连续出版物

号：ＣＮ１０ １０３９／Ｓ，国际标准连续出版物号：ＩＳＳＮ２０９５ ３１１９，邮发代号：２ ８５１，国外代号：１５９１Ｍ。

全国各地邮局均可订阅，也可直接向编辑部订购。
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