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水稻地方品种‘月亮谷’纯系对田间稻瘟病菌的选择

夏　欣１，　陈　平１，　杨　伟１，　徐　返１，　王云月１，

李成云１，　郑凤萍２，　刘永胜３，　谢　勇１

（１．云南农业大学植物保护学院，昆明　６５０２０１；２．云南省农业科学院农业环境资源研究所，昆明　６５０２０５；

３．合肥工业大学食品科学与工程学院，合肥　２３０００９）

摘要　云南元阳哈尼梯田稻作模式是水稻可持续生产模式之一。尽管梯田地理条件适合稻瘟病的发生，但地方品

种‘月亮谷’在超百年的种植历史上未有稻瘟病大发生的记载，其原因值得探索。为了解‘月亮谷’不同抗性品系对

环境中稻瘟病菌的选择作用，以‘月亮谷’单粒传纯系为材料，通过孢子捕捉法和常规病组织分离法采集稻瘟菌株，

进行人工培养、表型观察，接种测定了这些稻瘟菌菌株对２５个抗稻瘟病单基因近等基因系的致病型。结果表明，梯

田环境空气中采集的稻瘟菌孢子菌落形态呈放射状，菌落疏松，生长在培养基浅表，产孢量总体差异不明显，黑色素

颜色较浅；从水稻感病组织上分离到的稻瘟菌菌落呈地毯状，菌落紧密，匍匐在培养基表面，产孢量个体差异较大

（犘＜０．０５），黑色素颜色较深。测定的稻瘟菌菌株对２５个近等基因系都有致病性，联合致病性在１２．０％～５６．０％

之间。来自环境空气中的菌株的平均联合致病性（２４．８％）低于分离自‘月亮谷’纯系的菌株（３８．４％）。进一步分析

显示，稻瘟菌株联合致病性与其菌丝生长速率、产孢量相关性不明显；但与黑色素合成存在一定关联，颜色越深，致

病性越强，来源于‘月亮谷’不同品系上的菌株致病性强于环境空气中的菌株。上述结果表明，元阳哈尼梯田环境中

的稻瘟菌群体与‘月亮谷’纯系上分离到的稻瘟菌群体存在较大差异。

关键词　稻瘟菌；　水稻地方品种；　孢子捕捉；　联合致病性；　单基因鉴别品系
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２０００ｍ。北回归线以南，属山地季风气候类型。全

县耕地以山地为主，山高谷深，沟壑纵横，海拔高度

差异大，立体气候明显。元阳县是一个以水稻犗狉狔

狕犪狊犪狋犻狏犪Ｌ．为主要粮食作物的少数民族聚居地区，

梯田稻作系统久负盛名，在２０世纪８０年代，水稻农

家品种（ｌａｎｄｒａｃｅ）多达１９６个，现在仍以种植农家品

种为主。２０１３年被批准列入联合国教科文组织《世

界遗产名录》中的文化遗产目录。尽管水稻种植历

史悠久，绝大多数种植区都处于稻瘟病易于发生的

生态环境下，但至今为止还没有有关稻瘟病犕犪犵

狀犪狆狅狉狋犺犲狅狉狔狕犪犲大面积暴发的记载
［１］。尤为值得关

注的是，一些地方品种种植时间已超百年，在当地稻

作系统中一直未被淘汰。其中‘月亮谷’（‘Ａｃｕｃｅ’）

具有优良的农艺性状和丰富的群体间和群体内遗传

异质性（ｉｎｔｅｒａｎｄｉｎｔｒａｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｉｔｙ），中抗稻瘟病

菌，是在元阳哈尼梯田海拔１６００～１９００ｍ区域种

植的主栽籼稻犗．犻狀犱犻犮犪品种
［２］。

已有的分子证据表明，稻瘟病菌 水稻寄主互作

符合经典的基因对基因假说（ｇｅｎｅｆｏｒｇｅｎｅｈｙｐｏｔｈ

ｅｓｉｓ），导致同一水稻品种对不同稻瘟病菌菌株表现

出明显的抗感差异［３６］。现代水稻抗病品种抗性的

“丧失”是寄主抗性基因与稻瘟菌致病基因互作在群

体水平上的表现结果，即寄主品种群体对由稻瘟病

菌不同生理小种（ｒａｃｅ）构成的混合群体产生定向选

择（ｄｉｒｅｃｔｉｏｎａｌｓｅｌｅｃｔｉｏｎ）作用
［７８］。元阳梯田水稻种

植历史悠久，但稻瘟病发生并不严重，其中的科学问

题值得深入探索。关于稻瘟菌的培养表型和生物学

特性研究，很多学者探讨了病菌的产孢条件、菌落形

态及颜色、黑色素合成、产孢量、菌丝生长速率等与

致病性之间的关系［９１２］。有研究表明，菌落颜色及黑

色素与病原真菌的致病性紧密相关，黑色素是许多病

原真菌的毒力因子，在病原真菌的致病过程中起着重

要作用［１３１５］。本研究采用孢子捕捉法和组织分离法，

获得梯田环境中和水稻植株上的稻瘟病菌，从表型上

比较两种来源的稻瘟菌之间的差异，初步了解农家品

种‘月亮谷’对环境中稻瘟菌群体的选择作用。

１　材料与方法

１．１　水稻品种（系）

１．１．１　田间试验品种

供试水稻品种（系）共５个，包括来源于元阳哈

尼梯田地方品种‘月亮谷’的单粒传（ｓｉｎｇｌｅｓｅｅｄｄｅ

ｓｃｅｎｄｍｅｔｈｏｄ，ＳＳＤ）Ｆ８代纯系Ｌ１、Ｌ２、Ｌ３、Ｌ４，由农

户自留种经８代单粒传获得；‘月亮谷’自然群体Ｇ５

（来自于农户自留种）。

１．１．２　抗稻瘟病单基因鉴别品系

单基因鉴别品系（ＮＩＬＳ）采用国际水稻研究所

（ＩＲＲＩ）以‘丽江新团黑谷’（ＬＴＨ）为轮回亲本培育

的水稻近等基因品系：ＩＲＢＬｓｈｓ、ＩＲＢＬｚＦｕ、ＩＲＢＬｂＢ、

ＩＲＢＬ１２Ｍ、ＩＲＢＬｔｋ５９、ＩＲＢＬａＡ、ＩＲＢＬｉＦ５、ＩＲＢＬ３

ＣＰ４、ＩＲＢＬ５Ｍ、ＩＲＢＬｋｓＳ、ＩＲＢＬｋｍＴｓ、ＩＲＢＬ１

ＣＬ、ＩＲＢＬｋｈｋ３、ＩＲＢＬｋｋ、ＩＲＢＬｋｐｋ６０、ＩＲＢＬｔａ

ｋ１、ＩＲＢＬ７Ｍ、ＩＲＢＬ９Ｗ、ＩＲＢＬｚ５ＣＡ１、ＩＲＢＬｚｔＴ、

ＩＲＢＬｔａ２Ｐｉ、ＩＲＢＬｔａ２Ｒｅ、ＩＲＢＬｔａＣＰ１、ＩＲＢＬ１９Ａ、

ＩＲＢＬ２０ＩＲ２４共２５个（种子由ＩＲＲＩ的Ｋｏｂａｙａｓｈｉ

博士提供），感病对照品种为‘丽江新团黑谷’。

１．２　田间试验设计

供试的５个水稻品种（系）按元阳哈尼梯田（元阳

县新街镇箐口村，２３°０７′Ｎ，１０２°４４′Ｅ，海拔１６３７．７ｍ）

当地常规育苗方法育苗、移栽。每品种（系）为１个

处理，３次重复，每小区３０ｍ２，完全随机区组排列。

４周保护行种植‘月亮谷’自然群体。所有施肥、水

分管理均为当地传统方法。

１．３　稻瘟菌的分离

１．３．１　供试水稻品种（系）上稻瘟菌的分离

在穗颈瘟发生期（９月），从试验田间分别采集５

个水稻品种（系）的感病样本，采用毛细管单孢分离

法进行单孢分离，获得来源于水稻寄主的稻瘟病菌
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株（寄主菌株）［１６］。

１．３．２　梯田环境中稻瘟菌的获得

采用便携式孢子捕捉仪（ＹＦＢＺ３，河南云飞科技

发展有限公司），按说明书进行田间孢子捕捉，持续

时间为２周。具体方法为：在上述试验田中按５点

取样法放置孢子捕捉仪，每次捕捉时间从上午９时

开始定时开机５～８ｈ，然后采用单孢分离法在体视

显微镜下分离稻瘟菌，获得来源于梯田环境中的稻

瘟病菌株（环境菌株）［１７］。

１．４　稻瘟菌的培养与形态观察

米糠培养基：米糠经过粉碎后，称取２０ｇ，加水

煮１５ｍｉｎ，然后加入琼脂１６ｇ，酵母浸膏２ｇ，定容到

１Ｌ，混匀分装，于１２１℃高压灭菌４０ｍｉｎ。

将分离纯化的菌株接种到米糠培养基上，在

Ｌ∥Ｄ＝１２ｈ∥１２ｈ，２４～２６℃下培养９ｄ后用直径

为９ｍｍ的打孔器分别打取菌饼，菌饼朝下转移到

新鲜米糠培养基上，在２６℃下培养９ｄ后，用数码照

相机拍照，记录菌落形态特征。刮除培养基上菌落

的表面菌丝，观察黑色素颜色并拍照。

１．５　稻瘟菌菌丝生长速率测定

分别将寄主菌株（４、８、４０、４５、１２８）和环境菌株

（１３９、１４１、２０３、２４４、２８７）的稻瘟菌单孢菌株接种于

米糠培养基，２６℃培养７ｄ，用打孔器（直径５ｍｍ）分

别从菌落的边缘处打取菌饼，将菌饼朝下在无菌条件

下转移到米糠培养基中央，置于２６℃条件下培养９ｄ。

采用十字交叉法垂直测量菌落直径。每隔３ｄ测量１

次菌落生长直径，根据所测结果计算纯生长量。

纯生长量（ｍｍ）＝菌落平均直径（ｍｍ）－菌饼

直径（ｍｍ）；

日均生长量＝纯生长量（ｍｍ）／生长天数。

１．６　稻瘟菌产孢量测定

将两种不同来源的各５个稻瘟菌单孢菌株分别

在米糠培养基上培养７ｄ，从菌落边缘同一圆周上用

打孔器取菌碟，转移到新的培养基上，设置６次重

复，放在２８℃培养箱，培养９ｄ后，将１０ｍＬ无菌水

倒入平板中，用接种环刮取菌丝和孢子，振荡仪振荡

２ｍｉｎ，纱布过滤，定容至１０ｍＬ，在１０倍显微镜下，

用血球计数板计算孢子浓度。孢子浓度＝（５个小

方格孢子总数／８０）×４×１０６。

１．７　抗稻瘟病单基因鉴别品系的接种与致病型测定

将水稻单基因鉴别系浸种催芽后播种于塑料盆

中（６０ｃｍ×４０ｃｍ×２５ｃｍ），栽培土壤为灭菌稻田土，每

７０Ｌ中加入２Ｌ火山石混匀。每品种播１５粒，设３次重

复。在温室内育苗，２叶期开始每周追施尿素０．５ｇ／

盒，共２～３次。分别从寄主菌株和环境菌株群体中

各随机挑选５个菌株作为接种菌株，于水稻秧苗３．５叶

期进行喷雾接种，秧苗接种后置恒温保湿培养箱内于

２５℃、相对湿度≥９５％，黑暗条件下保湿培养２４ｈ，随后

移出置温室内培养，每天用清水喷雾以保持温室的湿度。

接种７ｄ后参照Ｇａｌｌｅｔ等
［１８］的方法进行病害调查。

病害调查标准为［１８］：１级，没有病斑；２级，有少

量针尖点状褐色病斑；３级，有大量针尖点状褐色病

斑，或较大褐色病斑；４级，在褐色病斑中间有灰白

色坏死组织；５级，灰色坏死组织扩大，病斑呈典型

梭形病斑；６级，灰白色病斑或很大的梭形病斑，周

围没有或有少量褐色包围。

抗感分级标准：１～３级为抗病反应（Ｒ），４～６

级为感病反应（Ｓ）。根据抗感反应表型分别统计接

种菌株对某个鉴别品系的毒力频率（ｖｉｒｕｌｅｎｃｅｆｒｅ

ｑｕｅｎｃｙ，ＶＦ）和测试菌株对所有鉴别品系的联合致

病性（ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ，ＰＡ）
［１９］。

毒力频率＝（有毒力菌株数量／菌株总数量）×１００％；

联合致病性＝（接种菌株群内对某品种的致病

菌株数量／该群内总菌株数量）×１００％。

１．８　数据整理与统计分析

采用Ｅｘｃｅｌ软件整理原始数据，显著性检验和

分析由ＳＰＳＳ（Ｖｅｒｓｉｏｎ１８．０）软件的 Ｗｉｌｃｏｘｏｎ成对

测验法（ＷｉｌｃｏｘｏｎＭａｔｃｈｅｄＰａｉｒｓＴｅｓｔ）完成。

２　结果与分析

２．１　两种不同来源的稻瘟菌株菌落形态及黑色素

产生情况

　　环境菌株（４、１２８、４０、４５、８）和寄主菌株（２０３、

１３９、２８７、１４１、２４４）的菌落正面都近似圆形，菌落颜

色从中心向周围逐渐变浅，气生菌丝逐渐变稀疏，其

中部分菌株出现同心轮纹。环境菌株在米糠培养基

表面生长时菌落疏松，呈绒毛状，放射散生在培养基

表面，菌落颜色从中心到边缘依次呈白色、灰白色，

菌落背面颜色较浅，产生少量黑色素；寄主菌株在米

糠培养基上的菌落较致密，呈地毯状，匍匐蔓延在培

养基表面，菌落颜色从中心到边缘依次呈现灰白色、

褐色，背面颜色较深，产生黑色素较多。与环境菌株

４、１２８、４０、４５、８相比，寄主菌株２０３、１３９、２８７、１４１、

２４４菌落颜色普遍较深，说明黑色素合成较多（图１）。
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图１　不同来源的稻瘟病菌菌落形态及产生黑色素情况

犉犻犵．１　犗犫狊犲狉狏犪狋犻狅狀狅犳犮狅犾狅狀狔犿狅狉狆犺狅犾狅犵狔犪狀犱犿犲犾犪狀犻狀犳狅狉犿犪狋犻狅狀狅犳犕犪犵狀犪狆狅狉狋犺犲狅狉狔狕犪犲犻狊狅犾犪狋犲狊

２．２　稻瘟菌株菌落生长速率比较

稻瘟菌株分别在培养３、６、９ｄ时，菌落直径总

体差异不大，到后期生长曲线总体趋于平缓。环境

菌株生长速率波动不明显，而寄主菌株生长速率波

动相对较大，其中菌株２８７生长速率最快，平均生长

直径均大于其他菌株，寄主菌株１３９生长最慢（图２）。

总体上，环境菌株菌丝生长速率与寄主菌株菌丝生

长速率之间没有显著差异。

２．３　两种不同来源的稻瘟菌产孢量比较

在参测的１０个菌株中，寄主菌株２４４产孢量最

大，显著高于其他菌株，寄主菌株２８７产孢量最低，

显著低于环境菌株４０、４５、１２８和寄主菌株１３９、

２０３、１４１和２４４，另一个菌株２０３产孢量也较低。比

较梯田环境菌株，除菌株４５产孢量与菌株４、８差异

显著外，与其他梯田环境菌株差异不显著。而对于

寄主菌株１３９、１４１，产孢量显著低于菌株２４４，但显

著高于２８７、２０３。以上结果表明，梯田环境菌株总

体产孢量与寄主菌株产孢量之间没有显著差异，但

个别菌株之间产孢量差异较大。
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图２　不同来源的稻瘟菌菌株菌丝生长速率

犉犻犵．２　犕狔犮犲犾犻犪犾犵狉狅狑狋犺狉犪狋犲狅犳犕犪犵狀犪狆狅狉狋犺犲狅狉狔狕犪犲

狊狋狉犪犻狀狊狅犫狋犪犻狀犲犱犳狉狅犿犱犻犳犳犲狉犲狀狋狊狅狌狉犮犲狊

图３　环境稻瘟菌菌株与寄主菌株产孢量的比较

犉犻犵．３　犜犺犲狊狆狅狉犲狇狌犪狀狋犻狋狔狆狉狅犱狌犮犲犱犫狔犕犪犵狀犪狆狅狉狋犺犲

狅狉狔狕犪犲犻狊狅犾犪狋犲狊狅犫狋犪犻狀犲犱犳狉狅犿犱犻犳犳犲狉犲狀狋狊狅狌狉犮犲狊

２．４　两种不同来源的稻瘟菌致病性分析

从环境菌株和寄主菌株中各随机挑选５个菌株，

用２５个近等基因系（ＮＩＬｓ）测定其致病性。结果表

明，总体上近等基因系鉴别品种对来源于环境中的

稻瘟菌菌株的抗性高于水稻寄主上的稻瘟菌菌株，

平均毒力频率为２４．８％，而来源于水稻寄主上的菌

株毒力达到３８．４％，联合致病性也显示出来源于水

稻寄主上的菌株比来源于环境的菌株致病性更高。

初步结果表明，寄主水稻上的菌株其致病性强于梯

田环境菌株（表１）。

根据基因对基因理论，只有抗病基因与相应的

无毒基因才能产生非亲和性互作（ｉｎｃｏｍｐａｔｉｂｌｅｉｎ

ｔｅｒａｃｔｉｏｎ）。从本试验结果可以看出，在元阳梯田种

植携带质量抗性基因犘犻犽犺、犘犻狕狋、犘犻犫、犘犻狋、犘犻１、

犘犻狕５（犘犻２）、犘犻１１、犘ｉ１２、犘犻犽犿、犘犻２０、犘犻狋犪２的品

种其稻瘟病发生的风险将显著降低，若仅携带犘犻犽、

犘犻犽狆、犘犻７和犘犻１９则病害发生的风险较高。

２．５　稻瘟菌菌株致病性与生物学特性之间的关系

为了解培养性状与菌株致病性间的关系，分析

了不同菌株的联合致病性与菌落颜色、黑色素深浅、

菌株生长速率、产孢量之间的关系。结果（表２）表明，

菌株的致病性与生长速率和产孢量之间无明显相关

关系。而与黑色素的产生有一定关系，即黑色素产

生越多，颜色越深，致病性越强。如来源于水稻寄主

的菌株２０３、１４１、２８７和２４４的联合致病性均高于

２４．０％。而产生黑色素较少的菌株，联合致病性相

对较低。

表１　稻瘟菌菌株在鉴别近等基因系上人工接种的致病表型鉴定结果

犜犪犫犾犲１　犘犪狋犺狅犵犲狀犻犮犻狋狔犪狊狊犪狔狅犳犕犪犵狀犪狆狅狉狋犺犲狅狉狔狕犪犲犻狊狅犾犪狋犲狊狅狀犖犐犔犛犫狔狌狊犻狀犵犪狉狋犻犳犻犮犻犪犾犻狀狅犮狌犾犪狋犻狅狀

近等基因系

ＮＩＬｓ

抗病基因

Ｒｇｅｎｅ

环境菌株Ａｅｒｉａｌｉｓｏｌａｔｅ

４ ８ １２８ ４０ ４５

毒力频率／％

ＶＦ

寄主菌株 Ｈｏｓｔｉｓｏｌａｔｅ

１３９ １４１ ２４４ ２８７ ２０３

毒力频率／％

ＶＦ

ＩＲＢＬＡＡ 犘犻犪 Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ ６０ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ ８０

ＩＲＢＬＩＦ５ 犘犻犻 Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ ８０ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ ８０

ＩＲＢＬＫＳＳ 犘犻犽狊 Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ ６０ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ ８０

ＫＲＢＬＫＫＡ 犘犻犽 Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ ８０ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ １００

ＫＲＢＬＫＰＫ６０ 犘犻犽狆 Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ １００ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ １００

ＫＲＢＬＫＨＫ３ 犘犻犽犺 Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ０ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ０

ＩＲＢＬＺＦＵ 犘犻狕 Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ０ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ ６０

ＩＲＢＬＺ５ＣＡ 犘犻狕５（犘犻２） Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ０ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ ８０

ＩＲＢＬＺＴＴ 犘犻狕狋 Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ０ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ０

ＩＲＢＬＴＡＫ１ 犘犻狋犪 Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ２０ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ ２０

ＩＲＢＬＢＢ 犘犻犫 Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ０ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ０

ＩＲＢＬＴＫ５９ 犘犻狋 Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ０ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ０

ＩＲＢＬＳＨＳ 犘犻狊犺 Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ０ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ ４０

ＩＲＢＬ１ＣＬ 犘犻１ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ０ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ０

ＩＲＢＬ３ＣＰ４ 犘犻３ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ ６０ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ ４０

ＩＲＢＬ５Ｍ 犘犻５ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ０ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ ４０

ＩＲＢＬ７Ｍ 犘犻７ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ ６０ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ １００
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续表１　犜犪犫犾犲１（犆狅狀狋犻狀狌犲犱）

近等基因系

ＮＩＬｓ

抗病基因

Ｒｇｅｎｅ

环境菌株Ａｅｒｉａｌｉｓｏｌａｔｅ

４ ８ １２８ ４０ ４５

毒力频率／％

ＶＦ

寄主菌株 Ｈｏｓｔｉｓｏｌａｔｅ

１３９ １４１ ２４４ ２８７ ２０３

毒力频率／％

ＶＦ

ＩＲＢＬ９Ｗ 犘犻９ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ０ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ ４０

ＩＲＢＬ１２Ｍ 犘犻１２ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ０ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ０

ＩＲＢＬ１９Ａ 犘犻１９ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ １００ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ １００

ＩＲＢＬＫＭＴＳ 犘犻犽犿 Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ０ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ０

ＩＲＢＬ２０ＩＲ２４ 犘犻２０ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ０ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ０

ＩＲＢＬＴＡ２ＰＩ 犘犻狋犪２ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ０ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ０

ＩＲＢＬ１１ＺＨ 犘犻１１ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ０ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ０

ＩＲＢＬＺ５ＣＡ 犘犻狕５（犘犻２） Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ０ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ０

ＬＴＨ － Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ １００ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ １００

联合致病性／％

Ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ
３６ ３２ １６ ２８ １２ ２８ ４８ ２４ ３６ ５６

平均Ａｖｅｒａｇｅ ２４．８ ３８．４

表２　菌株致病性与菌株培养性状及表型的比较１
）

犜犪犫犾犲２　犆狅犿狆犪狉犻狊狅狀犫犲狋狑犲犲狀狆犪狋犺狅犵犲狀犻犮犻狋狔犪狀犱狆犺犲狀狅狋狔狆犻犮狋狉犪犻狋狊狅犳犕犪犵狀犪狆狅狉狋犺犲狅狉狔狕犪犲犻狊狅犾犪狋犲狊

菌株

Ｉｓｏｌａｔｅ

联合致病性

Ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ

菌落直径／ｃｍ

Ｃｏｌｏｎｙｄｉａｍｅｔｅｒ

产孢量／个·ｍＬ－１

Ｓｐｏｒｕｌａｔｉｏｎ

菌落颜色

Ｃｏｌｏｎｙｃｏｌｏｒ

黑色素

Ｍｅｌａｎｉｎ

２８７ ３６ （７．３±０．２６）ａ ８．００×１０４ 灰色 深黑色

１４１ ４８ （７．０±０．４５）ａ ２．０５×１０６ 灰白色 深黑色

２４４ ２４ （６．７±０．４２）ａｂ ３．４８×１０６ 黑褐色 黑褐色

４ ２８ （６．６±０．２１）ｂ ８．８０×１０５ 灰色 浅褐色

８ ３２ （６．５±０．５０）ｂ ７．２２×１０５ 灰色 浅褐色

２０３ ５６ （６．５±０．３２）ｂ ４．５０×１０５ 灰白色 深黑色

４０ ２８ （６．５±０．３０）ｂ １．４７×１０６ 浅灰色 无色

１２８ １６ （６．５±０．１５）ｂ １．２８×１０６ 灰色 浅褐色

４５ １２ （６．３±０．３６）ｂｃ １．９７×１０６ 浅灰色 无色

１３９ ２８ （６．２±０．１２）ｃ ２．２７×１０６ 黑褐色 浅褐色

　１）图中英文字母ａ、ｂ、ｃ表示在犘＜０．０５水平上差异显著。

Ｔｈｅｌｅｔｔｅｒｓａ，ｂａｎｄｃｉｎｄｉｃａｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｔ０．０５ｌｅｖｅｌ．

３　讨论

寄主 病原菌之间的协同进化（ｃｏｅｖｏｌｕｔｉｏｎ）是

两者遗传变异的驱动因素之一。在长期的水稻栽培

过程中，稻瘟菌与水稻寄主在同一生态条件和环境

因子的作用下，稻瘟菌的优势生理小种或遗传宗群

（ｌｉｎｅａｇｅ）也会发生相应变化
［１９］。原因是不同水稻

品种可能携带不同的抗病基因，对稻瘟菌群体产生

不同的选择压力。因此，稻瘟菌生理小种的分化明

显。有报道，我国南方与北方稻作区稻瘟菌小种的

组成差异较大［２０２１］。元阳哈尼梯田稻作系统相对封

闭，农家品种丰富，采用独有的生产方式。推测在这

种环境条件下，农家品种对稻瘟菌群体在时间和空

间（ｔｅｍｐｏｒａｌａｎｄｓｐａｔｉａｌ）结构上的影响将会表现出

不同的作用方式。农家品种是一个不同基因型的混

合群体［２，２２２４］，本文分析了‘月亮谷’单粒传纯系对

梯田环境中稻瘟菌群体的选择作用，初步研究了稻

瘟菌的表型性状与致病性的关系。结果表明，不同

来源菌株在相同培养基上的培养性状有明显差异，

菌落形态差异较大，说明元阳哈尼梯田稻瘟菌群体

具有丰富的多样性。但菌落特征、生长速率、产孢能

力等形态特征与其来源没有对应关系。

黑色素（ｍｅｌａｎｉｎ）在植物病原真菌中广泛存在，

与病原菌致病能力密切相关。稻瘟菌通过提高细胞

膨压，机械突破水稻寄主表皮［２５２６］。本研究结果表

明，在米糠培养基上，寄主菌株菌落颜色呈白色、灰

白色，颜色深浅不均匀，除个别菌株外，产生黑色素

能力均较强，梯田环境菌株菌落颜色普遍较浅，稻瘟

菌株产生黑色素能力相对较弱。由于‘月亮谷’对稻

瘟病总体上属于中抗（ＭＲ）水平
［２］，因此从‘月亮谷’

单粒传品系上分离到的稻瘟菌菌株比从环境中（可

能来源于其他地方品种）捕获的菌株致病性强。

为明确本研究中稻瘟菌菌株可能携带的致病因

子或无毒基因，采用以‘丽江新团黑谷’为轮回亲本

构建的单基因鉴别品系进行人工接种试验。分别测

定了来源于梯田环境和寄主‘月亮谷’纯系的稻瘟菌
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菌株的联合致病性、毒力频率以及测定菌株可能携

带的无毒基因种类。结果显示，梯田环境中的稻瘟

菌具有丰富的致病表型，总体上来源于‘月亮谷’的菌

株具有更高的毒力频率（３８．４ｖｓ２４．８）。显然，从‘月

亮谷’上分离到的菌株是梯田环境中菌株经过抗性选

择的结果，如果仅考虑与这２５个抗性位点相关的遗

传位点，说明尽管‘月亮谷’在当地种植了上百年，与稻

瘟病菌间的协同进化仍然处于动态进化过程中，远未

达到哈迪 温伯格平衡（ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ）。

这也许与哈尼族的轮种或换种习惯有关［２２，２７］。

根据基因对基因假说，从对２５个单基因鉴别品系

的致病性测定结果可以推导出参测的稻瘟菌菌株的无

毒基因种类，即抗病基因犘犻犽犺、犘犻狕狋、犘犻犫、犘犻狋、犘犻１、

犘犻狕５（犘犻２）、犘犻１１、犘犻１２、犘犻犽犿、犘犻２０、犘犻狋犪２相对的无毒

基因。由于本研究的样本量较小，还需扩大样本数，采

用群体遗传研究策略，进一步测定代表单倍型（ｈａｐｌｏ

ｔｙｐｅ）及其可能携带的无毒基因种类，在清楚当地主要

农家品种的抗性基因组成的基础上，才能更好地指导

哈尼梯田农家品种科学合理布局，有助于当地水稻生

产和元阳哈尼梯田非物质文化遗产的持续保护。
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