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摘要　本文应用聚集度指标法、Ｉｗａｏ法和Ｔａｙｌｏｒ幂法则等方法，测定了籼 粳杂交稻稻曲病在田间的空间分布型和

抽样技术。结果表明，稻曲病田间空间分布主要为非随机性的聚集型分布。犿－狓回归分析表明，稻曲病空间分

布的基本成分是个体群，个体间相互吸引。Ｔａｙｌｏｒ幂法则分析显示，稻曲病病株聚集度依赖于密度。不同取样方法

准确度比较结果指出，稻曲病田间抽样调查宜采用平行跳跃式取样，在此基础上提出了稻曲病田间理论抽样公式和

序贯抽样表。
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　　稻曲病是由半知菌稻绿核菌犝狊狋犻犾犪犵犻狀狅犻犱犲犪

狏犻狉犲狀狊（Ｃｏｏｋｅ）Ｔａｋ．引起的水稻穗期真菌性病害，

不仅造成水稻产量降低，而且产生的稻曲病菌毒素

对人畜有害［１］。２１世纪以来，随着水稻品种更新、

栽培制度改变、施肥水平提高，尤其是籼 粳杂交稻

组合‘甬优’、‘春优’系列品种的大面积推广，稻曲病

在浙江已成为水稻主要病害之一。２００８年以来浙

江省单季稻稻曲病年均发生面积２０万ｈｍ２，占全省

水稻种植面积的３５％
［２］。

掌握植物病害田间分布规律，是植物病害发生

流行规律和适时进行防控的基础［３４］。当前，对稻曲

病的研究主要集中在稻曲病菌菌源的侵染机制和防

控策略上［５］，对稻曲病空间分布、抽样技术等研究相

对较少。潘以楼等［６］、肖业武等［７］研究认为，稻曲病

的田间分布属于聚集分布型，确定了平行跳跃式法

为该病田间最佳抽样方法，但这些研究以籼型杂交
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稻或常规籼稻、常规粳稻为主，测试品种性状与易感

稻曲病的籼 粳杂交稻差别较大。本文以籼 粳杂交

稻组合，特感稻曲病的‘甬优１２’为研究对象，对稻

曲病在籼 粳杂交稻上的田间发病规律、田间空间分

布、抽样调查技术等进行了研究，明确了籼 粳型杂

交稻上稻曲病的田间分布规律，初步建立了籼 粳杂

交稻稻曲病田间理论抽样技术方法，为稻曲病田间

预测预报和高效防控提供参考。

１　材料与方法

１．１　供试品种

‘甬优１２’（籼粳杂交稻组合，特感稻曲病）；试

验地点：浙江省临海市江南街道塘渡村；调查时间：

２０１６、２０１７年１０月下旬。

１．２　稻曲病不同调查取样方法比较

２０１６年１０月下旬调查单季晚稻田１块，面积

３３３５ｍ２，调查方法：分别采用五点取样、平行跳跃

式取样、双线连续式取样、对角线取样、Ｚ字九点取

样和棋盘式取样调查同一田块。每种调查方法每块

田取样１０００穗，计算不同调查方法所得的田块病

穗率。同时调查每个田块全部发病穗数，计算田块

实际病穗率作为对照。

１．３　稻曲病空间分布型调查研究

２０１７年１０月下旬选取不同发病程度的单季

晚稻田１０块，每块田面积１０００ｍ２左右，水稻品

种为‘甬优１２号’。每块田平行跳跃取样３００穗，

记录每穗病粒数。同时每块田每１５丛为一个取样

点，逐一记载每个取样点的病穗数，每块田调查２０

个取样点。

稻曲病的病情分级标准：以平均单穗病粒数为标

准，０～５级的各级单穗病粒数分别为０、１、２～３、４～

６、７～１３、１４以上，对调查田块进病情分级分析
［８］。

计算每块田的平均每丛病穗数（珚狓）、方差（犛２）及

平均拥挤度（犿）。采用聚集度指标法（扩散系数

犆、丛生指数犐、聚块性指标犿／狓）、犿－狓回归分

析法和Ｔａｙｌｏｒ幂法则回归分析法等３种方法测定

稻曲病的田间分布格局和内部结构。

１．４　稻曲病抽样技术体系研究

采用Ｉｗａｏ的理论抽样模型确定不同发病密度

时的最适理论抽样数。

犖＝（狋／犇）２［（α＋１）／狓＋（β－１）］

其中：犖为最适抽样数，为平均密度（平均病穗率／

丛），狋为一定置信条件下的狋分布值，取狋＝１．９６，犇

为允许误差值，取犇＝０．１、０．２、０．３，α、β为回归模型

中的参数。

序贯抽样是根据调查实况，在一定的置信范围

内利用取得的样本信息确定合适的抽样量或是否达

到防治的指标。序贯分析模型公式为：

犜（高／低）＝犖狓±狋［犖（α＋１）狓＋犖（β－１）狓
２］１／２

式中：犜为调查植株累计病穗数；犖 为抽样丛数；狓

为防治指标；狋＝１．９６，α、β为平均拥挤度和均值回归

式中的参数。

２　结果与分析

２．１　稻曲病不同调查方法准确度比较

１～３号田块调查数据来自单季晚稻‘甬优１２’

的３个田块，均发病较重，４号田块数据来自连作

晚稻的发病田块，相对发病较轻。结果显示，平行

跳跃式取样方法计算得出的平均病穗率与实际病

穗率最为接近，平均误差率在２％以内；其后依次

是对角线式、双线连续式、五点式、Ｚ字九点式和棋

盘式（表１）。表明平行跳跃式取样布局合理，提高

了样本平均数的代表性，减少了各种误差，适用于

稻曲病的抽样调查。

２．２　稻曲病空间分布型分析

２．２．１　聚集度指标

应用聚集度指标测定，结果表明，１～１０号田块的

扩散系数犆在１．１６１０至２．２８１９之间，均大于１；丛生

指数犐也均大于０；聚块性指标犿／狓也均大于１，

表明稻曲病田间的空间分布型为聚集分布（表２）。

２．２．２　犿－狓回归分析法

应用Ｉｗａｏ的犿－狓回归分析法，其相关回归

方程式为：犿＝１．１３３珚狓＋０．２２６（狉＝０．９８２８）得α＝

０．２２６＞０，说明个体间略有相互吸引倾向而形成个

体群；β＝１．１３３＞１，说明稻曲病的空间分布型为聚

集分布。

２．２．３　Ｔａｙｌｏｒ幂法则回归分析法

应用Ｔａｙｌｏｒ幂法则，其相关回归方程为：ｌｇ犛２＝

１．１２９ｌｇ珔狓＋０．１３９（狉＝０．９２９５），即犛２＝１．３７７２珔狓１．１２９，

得β＝１．１２９＞１，说明稻曲病的空间分布型为聚集

分布，且聚集度依赖于密度。

以上三种分析方法对稻曲病的田间分布分析结

果基本相同，均属聚集分布，表明稻曲病的分布是非

随机性的。

·５３１·
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表１　不同调查方法下稻曲病病穗率比较

犜犪犫犾犲１　犆狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳狆犪狀犻犮犾犲犻狀犮犻犱犲狀犮犲狉犪狋犲狅犳犚犉犛狌狀犱犲狉犱犻犳犳犲狉犲狀狋狊狌狉狏犲狔犿犲狋犺狅犱狊

田块号

Ｆｉｅｌｄ

ｎｏ．

实际病穗率／％

Ｒａｔｅｏｆａｃｔｕａｌ

ｉｎｆｅｃｔｅｄｐａｎｉｃｌｅｓ

五点式

Ｆｉｖｅｓｉｔｅｍｏｄｅ

病穗率／％

Ｒａｔｅｏｆ

ｉｎｆｅｃｔｅｄ

ｐａｎｉｃｌｅｓ

误差值

Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ

ｖａｌｕｅ

误差率／％

Ｅｒｒｏｒ

ｒａｔｅ

病穗率／％

Ｒａｔｅｏｆ

ｉｎｆｅｃｔｅｄ

ｐａｎｉｃｌｅｓ

平行跳跃式

Ｐａｒａｌｌｅｌｊｕｍｐｉｎｇｍｏｄｅ

病穗率／％

Ｒａｔｅｏｆ

ｉｎｆｅｃｔｅｄ

ｐａｎｉｃｌｅｓ

误差值

Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ

ｖａｌｕｅ

误差率／％

Ｅｒｒｏｒ

ｒａｔｅ

病穗率／％

Ｒａｔｅｏｆ

ｉｎｆｅｃｔｅｄ

ｐａｎｉｃｌｅｓ

双线连续式

Ｔｗｏｌｉｎｅｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓｍｏｄｅ

病穗率／％

Ｒａｔｅｏｆ

ｉｎｆｅｃｔｅｄ

ｐａｎｉｃｌｅｓ

误差值

Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ

ｖａｌｕｅ

误差率／％

Ｅｒｒｏｒ

ｒａｔｅ

病穗率／％

Ｒａｔｅｏｆ

ｉｎｆｅｃｔｅｄ

ｐａｎｉｃｌｅｓ

１ １０．４ １２．６ ２．２ ２１．２ １０．２ ０．２ １．９ ９．７ ０．７ ６．７

２ １４．２ １４．６ ０．４ ２．８ １４．１ ０．１ ０．７ １３．６ ０．６ ４．２

３ １１．４ １３．８ ２．４ ２１．１ １１．５ ０．１ ０．９ １０．７ ０．７ ６．１

４ ７．６ ７．１ ０．５ ６．６ ７．５ ０．１ １．３ ６．７ ０．９ １１．８

平均Ａｖｅｒａｇｅ １０．９ １２．０ １．４ １２．９ １０．８ ０．１ １．２ １０．２ ０．７ ７．２

田块号

Ｆｉｅｌｄ

ｎｏ．

实际病穗率／％

Ｒａｔｅｏｆａｃｔｕａｌ

ｉｎｆｅｃｔｅｄｐａｎｉｃｌｅｓ

对角线式

Ｄｉａｇｏｎａｌｍｏｄｅ

病穗率／％

Ｒａｔｅｏｆ

ｉｎｆｅｃｔｅｄ

ｐａｎｉｃｌｅｓ

误差值

Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ

ｖａｌｕｅ

误差率／％

Ｅｒｒｏｒ

ｒａｔｅ

病穗率／％

Ｒａｔｅｏｆ

ｉｎｆｅｃｔｅｄ

ｐａｎｉｃｌｅｓ

Ｚ字九点式

ＮｉｎｅｓｉｔｅｍｏｄｅｏｆＺｌｅｔｔｅｒ

病穗率／％

Ｒａｔｅｏｆ

ｉｎｆｅｃｔｅｄ

ｐａｎｉｃｌｅｓ

误差值

Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ

ｖａｌｕｅ

误差率／％

Ｅｒｒｏｒ

ｒａｔｅ

病穗率／％

Ｒａｔｅｏｆ

ｉｎｆｅｃｔｅｄ

ｐａｎｉｃｌｅｓ

棋盘式

Ｃｈｅｓｓｂｏａｒｄｍｏｄｅ

病穗率／％

Ｒａｔｅｏｆ

ｉｎｆｅｃｔｅｄ

ｐａｎｉｃｌｅｓ

误差值

Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ

ｖａｌｕｅ

误差率／％

Ｅｒｒｏｒ

ｒａｔｅ

病穗率／％

Ｒａｔｅｏｆ

ｉｎｆｅｃｔｅｄ

ｐａｎｉｃｌｅｓ

１ １０．４ １０．２ ０．２ １．９ １２．１ １．７ １６．３ ７．９ ２．５ ２４．０

２ １４．２ １６．５ ２．３ １６．２ １５．０ ０．８ ５．６ １１．７ ２．５ １７．６

３ １１．４ １２．０ ０．６ ５．３ １２．２ ０．８ ７．０ ９．５ １．９ １６．７

４ ７．６ ７．９ ０．３ ３．９ ９．６ ２．０ ２６．３ ６．７ ０．９ １１．８

平均Ａｖｅｒａｇｅ １０．９ １１．７ ０．９ ６．８ １２．２ １．３ １３．８ ９．０ ２．０ １７．５

表２　稻曲病发病级数分析及聚集度指标测定

犜犪犫犾犲２　犃狀犪犾狔狊犻狊狅犳犻狀犳犲犮狋犲犱狆犪狀犻犮犾犲犾犲狏犲犾犪狀犱犻狀犱犲狓狋犲狊狋犻狀犵狅犳犪犵犵狉犲犵犪狋犻狅狀犱犲犵狉犲犲狅犳犚犉犛

田块号

Ｆｉｅｌｄ

ｎｏ．

平均单穗病粒数

Ａｖｅｒａｇｅｄｉｓｅａｓｅｄ

ｇｒａｉｎｓｐｅｒｐａｎｉｃｌｅ

发病级数

Ｉｎｆｅｃｔｅｄ

ｐａｎｉｃｌｅ

ｌｅｖｅｌ

病穗数

Ｎｏ．ｏｆ

ｉｎｆｅｃｔｅｄ

ｐａｎｉｃｌｅｓ

平均每丛病穗数

Ａｖｅｒａｇｅｉｎｆｅｃｔｅｄ

ｐａｎｉｃｌｅｓ／ｃｌｕｓｔｅｒ

犛２ 犆 犿 犐 犿／狓

分布型

Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

ｐａｔｔｅｒｎ

１ ０．３０ １ ３１８ １．０６ １．９８９５ １．８７６９ １．９３６７ ０．８７６９ １．８２７３ 聚集

２ １．０６ １ ３９５ １．３１ ２．５１３２ １．９０８７ ２．２２５４ ０．９０８７ １．６９０２ 聚集

３ １．９９ １ ５１２ １．７１ ２．０４２１ １．１９６６ １．９０３２ ０．１９６６ １．１１５２ 聚集

４ ２．３７ ２ ５９５ １．９８ ２．３０２６ １．１６１０ ２．１４４３ ０．１６１０ １．０８１２ 聚集

５ ３．１５ ２ ６３８ ２．１３ ３．２５２６ １．５２９５ ２．６５６１ ０．５２９５ １．２４９０ 聚集

６ ４．２１ ３ ６８５ ２．２８ ３．２５００ １．４２３４ ２．７０６７ ０．４２３４ １．１８５４ 聚集

７ ５．７１ ３ ７３６ ２．４５ ３．２２１１ １．３１２９ ２．７６６３ ０．３１２９ １．１２７６ 聚集

８ ９．２５ ４ ８８６ ２．９５ ３．３７９０ １．１４４１ ３．０９９７ ０．１４４１ １．０４８８ 聚集

９ １２．２０ ４ ８９４ ４．８３ ９．６２８９ １．９９３６ ５．８２３６ ０．９９３６ １．２０５７ 聚集

１０ １５．９２ ５ １０６５ ６．２ １４．１５５３ ２．２８１９ ７．４８５２ １．１２１９ １．２０６６ 聚集

２．３　籼 粳杂交稻稻曲病田间理论抽样技术体系

应用Ｉｗａｏ的理论抽样公式来确定理论抽样数狀，

建立最适理论抽样模型为：狀＝（狋／犇）２［１．２２６／珔狓＋

０．１３３］，根据最适理论抽样数模型得出稻曲病的不

同发病密度、不同允许误差水平时的理论抽样数。

同一允许误差下，随着田块中每丛稻发病穗数的增

加，抽样丛数可逐渐减少（表３）。

根据Ｉｗａｏ的方法，分别确定防治指标为每丛稻

发病穗数为狓＝１和狓＝２；将狋＝１．９６，α＝１．２２６，β＝

０．１３３代入序贯抽样公式，得序贯抽样检索表（表４）。

由表４可知，调查株数达到犖时，若犖丛水稻

累计发病穗数超过上限则可确定为需防治田块；若

累计发病穗数低于下限时，可确定为不需防治田

块；累计发病穗数在上、下限之间，则应继续调查。

实际抽样过程中如果累计病穗数总是介于序贯抽样

检索表的上、下限之间时，依据公式 犖ｍａｘ＝（狋／犇）２

［１．２２６／珚狓＋０．１３３］确定最大抽样植株数。

·６３１·
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表３　稻曲病的理论抽样数

犜犪犫犾犲３　犜犺犲狅狉犲狋犻犮犪犾狊犪犿狆犾犻狀犵狀狌犿犫犲狉狊狅犳狉犻犮犲犳犪犾狊犲狊犿狌狋

平均每丛病穗数

Ａｖｅｒａｇｅｉｎｆｅｃｔｅｄ

ｐａｎｉｃｌｅｓｐｅｒｃｌｕｓｔｅｒ

不同允许误差下的抽样丛数

Ｔｈｅｃｌｕｓｔｅｒｎｕｍｂｅｒｓｆｏｒｓａｍｐｌｉｎｇａｔ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｅｒｍｉｓｓｉｂｌｅｅｒｒｏｒｓ

犇＝０．１ 犇＝０．２ 犇＝０．３

０．５ ９９３ ２４８ １１０

１．０ ５２２ １３０ ５８

１．５ ３６５ ９１ ４０

２．０ ２８６ ７１ ３１

２．５ ２３９ ５９ ２６

３．０ ２０８ ５２ ２３

３．５ １８５ ４６ ２０

４．０ １６８ ４２ １８

６．０ １２９ ３２ １４

表４　不同防治指标下的稻曲病序贯抽样表

犜犪犫犾犲４　犐狀犱犲狓犾犻狊狋犳狅狉狊犲狇狌犲狀狋犻犪犾狊犪犿狆犾犻狀犵狅犳犚犉犛

狌狀犱犲狉犱犻犳犳犲狉犲狀狋狋狉犲犪狋犿犲狀狋狋犺狉犲狊犺狅犾犱狊

调查

丛数（犖）

Ｎｏ．ｏｆ

ｃｌｕｓｔｅｒｓ

防治指标（狓＝１）

Ｃｏｎｔｒｏｌｉｎｄｅｘ

抽样上限值

Ｕｐｐｅｒｌｉｍｉｔ

ｖａｌｕｅｏｆ

ｓａｍｐｌｉｎｇ

抽样下限值

Ｌｏｗｅｒｌｉｍｉｔ

ｖａｌｕｅｏｆ

ｓａｍｐｌｉｎｇ

防治指标（狓＝２）

Ｃｏｎｔｒｏｌｉｎｄｅｘ

抽样上限值

Ｕｐｐｅｒｌｉｍｉｔ

ｖａｌｕｅｏｆ

ｓａｍｐｌｉｎｇ

抽样下限值

Ｌｏｗｅｒｌｉｍｉｔ

ｖａｌｕｅｏｆ

ｓａｍｐｌｉｎｇ

２０ ３０．２２ ９．７８ ５５．１４ ２４．８６

４０ ５４．４５ ２５．５５ １０１．４１ ５８．５９

６０ ７７．７０ ４２．３０ １４６．２３ ９３．７７

８０ １００．４４ ５９．４５ １９０．２８ １２９．７２

１００ １２２．８５ ７７．１５ ２３３．８６ １６６．１４

２００ ２３２．３１ １６７．６９ ４４７．８８ ３５２．１２

３　结论与讨论

对稻曲病田间不同取样方法比较结果表明，平

行跳跃式取样调查获得的平均每丛稻稻曲病病穗

率与田间实际每丛稻的病穗率误差率最小，平均为

１．２％，其他调查取样方法：对角线式、双线连续

式、五点式、Ｚ字九点式和棋盘式与田间实际每丛

稻的病穗率误差率在６．８％～１７．５％之间，表明籼

粳型杂交稻稻曲病田间抽样调查时宜采用平行跳

跃式取样，该取样调查法能够提高样本平均数的代

表性，减少各种误差，这与潘以楼等［５］、肖业武等［６］

的研究相一致。

通过聚集度指标法、Ｉｗａｏ法和Ｔａｙｌｏｒ幂法则

测定检验，结果表明，籼 粳型杂交稻稻曲病在田间

呈聚集分布，其聚集强度随着病害密度升高而增高。

分析其原因，可能是稻曲病病菌菌核具有良好的越

冬能力，侵染时期是水稻孕穗初期，侵染位点是以水

稻花丝为主的花器组织［６］，之后反复进行侵染，在中

心病株周围形成较多的新病穗，形成了空间分布型

为聚集分布这种格局。

植物病害抽样样方的大小对统计分析结果具

有显著影响［３］，应用Ｉｗａｏ理论抽样公式建立了籼

粳型杂交稻稻曲病最适理论抽样模型：狀＝（狋／犇）２

［１．２２６／珚狓＋０．１３３］，制定了籼 粳型杂交稻稻曲病在

不同丛病穗数、不同允许误差时的理论抽样数表作

为测报调查时参考。结果表明，随着丛发病穗数的

增加，所需抽样数可以逐步递减。应用序贯抽样模

型，得到不同防治指标下的水稻稻曲病序贯抽样检

索表。理论抽样数可以作为稻曲病田间调查取样的

参考依据，减少田间调查工作量，可有效制订防治方

案，提高田间防控效果。

本文对稻曲病空间分布型的分析指标是以病穗

为主，未分析病粒的空间分布。潘以楼等［６］认为，稻

曲病病穗和病粒的田间空间分布型相同，病粒的空

间分布研究得到的结果对确定稻曲病空间分布的抽

样技术并无更多益处，主要作用可以根据防治指标

制定稻曲病的序贯抽样表。谢子正等［８］研究的稻曲

病分级标准是以每穗病粒数为基准，防治指标定为

二级下限。本文根据表２每丛稻病穗数和每穗病粒

数关系，确定防治指标为每丛稻病穗数分别为１和

２时的序贯抽样检索表，可能会与防治指标为每穗

病粒数确定的序贯抽样表有所差异。本文明确了籼

粳杂交稻稻曲病的空间分布型和抽样调查技术，为

基层植保部门田间病情调查、病情预测预报和防控

方案的制定提供了依据。
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