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摘要　稻瘟病是水稻生产上的重要病害，了解稻瘟病菌群体毒性组成是水稻抗病品种合理布局的重要基础。２０１２

－２０１５年从湖南桃江病圃中不含已知抗瘟基因的水稻品种‘丽江新团黑谷’上成功分离出３５１个稻瘟病菌单孢菌

株，在温室于水稻５叶期采用离体接种法测定了其对２４个水稻抗稻瘟病单基因系的毒性，结果表明，病圃中稻瘟病

菌以广谱强致病性的菌株为主，病菌对不同抗瘟基因的毒力频率在５０．５６％～９６．６７％之间，而不同年度间对２４个

抗性基因均具毒性的菌株出现频率在０～１５％之间。对２０１５年的每２个抗瘟基因的联合毒力分析表明，基因两两

搭配后的联合抗病系数最高、联合致病系数最低的组合是犘犻３犘犻犽（ＲＡＣ＝０．１９，ＰＡＣ＝０．４３）。
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　　水稻是全世界最重要的粮食作物之一，全球一

半以上的人口以水稻为主食。由子囊菌犕犪犵狀犪

狆狅狉狋犺犲狅狉狔狕犪犲引起的稻瘟病是影响水稻生产最严重

的病害之一［１］，选育和推广抗病品种是防止稻瘟病



２０１７

流行和危害最经济、有效和安全的策略，但多年生产

实践表明，由于品种大面积推广造成的选择压力致

使病菌新生理小种或毒性类型出现，水稻抗病品种

往往大面积推广３年左右就可能丧失抗病作用
［２４］。

因此，不断了解病菌的毒性组成和变化，对于抗病品

种选育及合理布局极为重要。目前，在水稻及其近

缘野生种中已鉴定出位于６９个抗稻瘟病位点的８４

个主效基因，其中２４个基因已被克隆
［３］。国际水稻

研究所（ＩＲＢＬ）与日本合作，利用中国提供的普感水

稻品种‘丽江新团黑谷’（ＬＴＨ）为轮回亲本与具有

已知抗病基因的籼稻、粳稻品种多次回交育成了２４

个水稻抗稻瘟病单基因系［４］，目前已广泛应用于基

因聚合、病菌毒性分析和监测等研究，对抗病品种合

理布局起到指导作用［５６］。

湖南桃江病圃位于湖南省桃江县高桥镇梅水洞

村，由于其具有良好的生态环境和稻瘟病发病条件，

是国家水稻区域试验长江中游生态区抗稻瘟病鉴定

基地，每年为全国科研、生产单位鉴定大量育种材料

和生产品种。了解和监测该病圃稻瘟病菌群体的毒

性组成对于抗病品种选育和大面积推广具有重要意

义。本研究从该病圃栽种的‘ＬＴＨ’上分离获得了

３５１个稻瘟病菌单孢菌株，并测定了其对２４个主要

抗瘟基因的毒性，以期为水稻抗病育种、品种布局和

病害控制提供依据。

１　材料与方法

１．１　供试菌株

供试稻瘟病菌单孢菌株于２０１２－２０１５年从湖

南省益阳市桃江县稻瘟病病圃（Ｎ２８°２２′，Ｅ１１２°０３′）

内普感稻瘟病品种‘丽江新团黑谷’（ＬＴＨ）的叶瘟

标本上分离获得，共计３５１个，２０１２－２０１５年各年

度分别分离获得１００、８９、１２０和４２株。

１．２　供试水稻品种

普感稻瘟病品种‘ＬＴＨ’，以及２４个水稻抗稻

瘟病单基因系（表１）原种由中国农业大学彭友良教

授提供，湖南农业大学植物病原微生物实验室保存

和繁殖。

１．３　孢子繁殖、孢子悬浮液制备、接种

将保存于高粱粒上的各稻瘟病菌单孢菌株用可

溶性淀粉培养基２６～２８℃活化培养５～７ｄ
［７］，挑取菌

块转接至番茄燕麦培养基，待菌基本长满整个培养皿

时，首先用灭菌棉签打断菌丝，再加入无菌水洗培养

皿上的菌丝，吸取洗下的菌液均匀涂布在新的番茄燕

麦培养基上，置于２８℃培养箱内光暗交替（Ｌ∥Ｄ＝

１２ｈ∥１２ｈ）进行产孢培养４ｄ左右。用添加１‰

Ｔｗｅｅｎ２０的无菌水洗孢子，利用血球计数板将各孢子

悬浮液的孢子浓度调节为２×１０５个／ｍＬ，以供接种
［８］。

１．４　秧苗管理和接种

在肥沃的供试土壤中加入适量营养剂［９］备用。

稻种催芽前可通过烘干晒种提高发芽率。待用种子

用清水在室温环境下浸泡１２ｈ后置于２８℃的环境

中定期换水催芽１～２ｄ，待芽长至１ｃｍ左右时播种

于育苗盘内。当水稻秧苗长至１叶１心、３叶１心及

接种的前３ｄ，各追施一次氮肥。

接种前３ｄ将所需试验用品及试验接种房进行

全方位的消毒处理。采用离体针刺接种法接种尚未

完全展开的第５叶，在相对湿度１００％、２８℃环境下完

全黑暗处理２４ｈ，然后按正常的光暗交替周期培养。

期间随时观察病斑的亲和反应型，４～７ｄ后记录发病

情况并拍照。当接种叶段没有病斑或仅有黑褐色坏

死斑，为抗病反应型；当病斑较大，病斑中央灰白色，

边缘褐色或有黄色晕圈时，为感病反应型［１０］。

１．５　叶瘟田间自然诱发鉴定

田间病圃叶瘟自然诱发鉴定试验地设在湖南省

桃江县稻瘟病病圃。２５个供试品种于５月中下旬

采用条播［１１］方式播种。田间分厢，对照品种‘ＬＴＨ’

作为诱发品种插植在每厢中间，两边随机排列待鉴

定品种，试验共设３次重复。试验田块按照当地丰

产栽培方式常规管理，不施用杀菌剂，根据当地虫害

发生情况选用适当药剂正常防治虫害。在当年的６

月下旬‘ＬＴＨ’均匀发病，且病情稳定后（叶面布满

典型病斑或枯死）进行田间叶瘟调查，按照湖南省地

方标准ＤＢ４３／ＴＸＸＸ２００６，０～９级制调查病情，记

录数据（其中０～３级为抗病，４～９级为感病）
［１２１３］。

１．６　病害调查数据分析

病菌菌株接种品种后引起感病反应记为毒性菌

株，稻瘟病菌群体的毒力频率（ｖｉｒｕｌｅｎｃｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ，

ＶＦ，％）＝对测试水稻品种有毒性菌株数／接种菌株

数×１００；当ＶＦ≥７０％时为病菌群体表现强毒力，

５０％≤ＶＦ＜７０％时为较强毒力，２０％≤ＶＦ＜５０％

时为中等毒力，ＶＦ＜２０％时为弱毒力
［１４］。

联合致病性系数（ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｃｏ

ｅｆｆｉｃｉｅｎｔ，ＰＡＣ）＝（对供试２个犘犻组合中菌具毒性

的菌株数／测试总株数）×１００％；联合抗病性系数

·６６１·
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（ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ，ＲＡＣ）＝（对供试

２个抗性基因均不具毒性的菌株数／测试总株数）

×１００％
［１５］。

２　结果与分析

２．１　３５１个单孢菌株对２４个单基因系毒力表现

２０１２－２０１５年分离的３５１个单孢菌株对２４个

单基因系水稻品种的毒性测定结果（表１）表明，各

年度病菌对２４个抗稻瘟病基因的毒力频率都在

５０．５６％以上，最高达９６．６７％。

从菌株毒力频率年度的结果看，病菌群体具最

低、最高毒力频率的抗稻瘟基因在年度之间具有差

异，２０１２年分别为犘犻狕狋（ＶＦ＝５６％），犘犻１９（ＶＦ＝

９２％）；２０１３年分别为犘犻５（ＶＦ＝５０．５６％），犘犻犪

（ＶＦ＝７７．５３％）；２０１４年分别为犘犻狊犺（ＶＦ＝５５％）

和犘犻犽狆（ＶＦ＝９６．６７％）；２０１５年则分别为犘犻３、

犘犻２０（ＶＦ＝５７．１４％）和犘犻狕狋（ＶＦ＝９２．８６％）。

４年间病菌群体对抗瘟基因犘犻狋犪（ＶＦ＝６４．８６％）的

平均毒力频率最低；抗瘟基因犘犻１１（ＶＦ＝８３．０８％）

平均毒力频率最高，其中抗瘟基因犘犻犪、犘犻犽犿 和

犘犻１１的毒力频率连续４年都维持在７０％以上。

２０１２－２０１５年期间病菌对抗瘟基因犘犻狋犪的毒力频

率表现最为稳定，而对犘犻犽狊、犘犻犽狆、犘犻狕狋、犘犻犫、犘犻１２

等５个抗性基因的毒力频率变化较大，其中毒力频率

逐渐增长的有犘犻狕狋、犘犻５、犘犻犽犿 和犘犻犻等基因。

２０１２－２０１５年分离的３５１个单孢菌株对２４个

抗性基因均具毒性的菌株共有１７株，占总菌数的

４．８４％；其中２０１２年对２４个基因皆具毒性的菌株

有１５株，出现频率占当年总菌株数的１５％；而２０１３

年和２０１４年则没有对２４个抗性基因皆具毒性的菌

株；２０１５年对所有２４个抗性基因皆具毒性的菌株

仅有２株，占当年总菌数的４．７６％，不同年度间对

２４个抗性基因均具毒性的菌株出现频率在０～１５％

之间。

表１　不同年份稻瘟病菌菌株对２４个抗瘟基因的毒力频率１
）

犜犪犫犾犲１　犞犻狉狌犾犲狀犮犲犳狉犲狇狌犲狀犮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狋狅２４犫犾犪狊狋狉犲狊犻狊狋犪狀犮犲犵犲狀犲狊犻狀犱犻犳犳犲狉犲狀狋狔犲犪狉狊

品系（种）

Ｓｔｒａｉｎ

抗瘟基因

Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅ

各年度毒力频率／％　Ｖｉｒｕｌｅｎｃｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

２０１２（狀＝１００） ２０１３（狀＝８９） ２０１４（狀＝１２０） ２０１５（狀＝４２） 平均Ａｖｅｒａｇｅ

ＩＲＢＬａＡ 犘犻犪 ８３．００ ７７．５３ ８５．８３ ８３．３３ ８２．４２

ＩＲＢＬｉＦ５ 犘犻犻 ７１．００ ６４．０４ ７６．６７ ８０．９５ ７３．１７

ＩＲＢＬｋｓＦ５ 犘犻犽狊 ８２．００ ５８．４３ ９０．８３ ７８．５７ ７７．４６

ＩＲＢＬｋＫａ 犘犻犽 ８３．００ ６４．０４ ８７．５０ ６６．６７ ７５．３０

ＩＲＢＬｋｐＫ６０ 犘犻犽狆 ８８．００ ６１．８０ ９６．６７ ６１．９０ ７７．０９

ＩＲＢＬｋｈＫ３ 犘犻犽犺 ７３．００ ５２．８１ ７０．８３ ８５．７１ ７０．５９

ＩＲＢＬｚＦｕ 犘犻狕 ７６．００ ５３．９３ ６５．８３ ７１．４３ ６６．８０

ＩＲＢＬｚ５ ＣＡ 犘犻２ ７２．００ ５０．６１ ６２．５０ ７８．５７ ６５．９２

ＩＲＢＬｚｔＴ 犘犻狕狋 ５６．００ ６６．２９ ７２．５０ ９２．８６ ７１．９１

ＩＲＢＬｔａＫＩ 犘犻狋犪 ６８．００ ６４．０４ ５８．３３ ６９．０５ ６４．８６

ＩＲＢＬｂＢ 犘犻犫 ７８．００ ６１．８０ ９１．６７ ６１．９０ ７３．３４

ＩＲＢＬｔＫ５９ 犘犻狋 ８７．００ ５７．３０ ８５．８３ ８３．３３ ７８．３７

ＩＲＢＬｓｈＢ 犘犻狊犺 ８０．００ ６４．０４ ５５．００ ７８．５７ ６９．４０

ＩＲＢＬＩＣＬ 犘犻１ ８１．００ ６５．１７ ７６．６７ ６６．６７ ７２．３８

ＩＲＢＬ３ ＣＰ４ 犘犻３ ７８．００ ６５．１６ ６７．５０ ５７．１４ ６６．９５

ＩＲＢＬ５ Ｍ 犘犻５ ６４．００ ５０．５６ ７０．８３ ７６．１９ ６６．４０

ＩＲＢＬ７ Ｍ 犘犻７ ７８．００ ５５．０６ ８３．３３ ７６．１９ ７３．１５

ＩＲＢＬ９Ｗ 犘犻９ ７２．００ ５９．５５ ６１．６７ ７６．１９ ６７．３５

ＩＲＢＬ１２ Ｍ 犘犻１２ ８６．００ ５５．０５ ９１．６７ ７１．４３ ７６．０４

ＩＲＢＬ１９Ａ 犘犻１９ ９２．００ ５９．５５ ８２．５０ ７３．８１ ７６．９７

ＩＲＢＬｋｍＴｓ 犘犻犽犿 ７７．００ ７０．７９ ７４．１７ ８３．３３ ７６．３２

ＩＲＢＬ２０ ＩＲ２４ 犘犻２０ ８０．００ ５６．１８ ８１．６７ ５７．１４ ６８．７５

ＩＲＢＬｔａ２ Ｐｉ 犘犻狋犪２ ６９．００ ６０．６７ ７２．５０ ７６．１９ ６９．５９

ＩＲＢＬＩＩＺｈ 犘犻１１ ８５．００ ７０．７９ ９０．８３ ８５．７１ ８３．０８

　１）２０１２、２０１３、２０１４、２０１５代表年份，括号内的数字代表该年度分离的菌株数。

２０１２，２０１３，２０１４ａｎｄ２０１５ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｔｈｅｙｅａｒｏｆｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ，ｔｈｅｄａｔａｉｎｂｒａｃｋｅｔｓｒｅｐｒｅｓｅｎｔｔｈｅｎｕｍｂｅｒｓｏｆｉｓｏｌａｔｅｄ犕．狅狉狔狕犪犲ｓｔｒａｉｎｓｉｎ

ｔｈａｔｙｅａｒ．
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２０１７

２．２　２４个单基因系在病圃对叶瘟的抗性

２０１２年和２０１４年，将２４个单基因系水稻种植

在桃江病圃，当对照感病品种‘ＬＴＨ’均匀发病时进

行田间病圃鉴定，结果表明（表２），２４个近等基因系

水稻品种中绝大多数表现为感或高感，相对２０１２

年，２４个单基因系水稻材料在２０１４年对叶瘟的抗

性程度有所下降；综合表１结果显示，各水稻材料在

病圃叶瘟时期的抗性表现与室内离体接种鉴定的毒

力频率存在一定的相关性，如２０１２年和２０１４年抗

瘟基因犘犻犪田间病圃叶瘟平均病级分别为６和７，

其相应年度的毒力频率分别为８３．００％和８５．８３％；

各年度毒力频率较低且表现较稳定的抗瘟基因犘犻

狋犪，其相应的叶瘟病级分别为５和６；同时毒力频率

较高且表现较稳定抗瘟基因犘犻１１，其相应的叶瘟病

级分别为８和９；受自然环境影响抗瘟基因犘犻９、

犘犻狕狋部分数据缺失，抗瘟基因犘犻１２、犘犻１９和犘犻

２０的田间病圃叶瘟平均病级与室内离体接种鉴定

结果的变化规律尚不明确。

表２　２４个单基因系水稻病圃叶瘟抗性鉴定结果１
）

犜犪犫犾犲２　犜犺犲狉犲狊狌犾狋狊狅犳２４犖犐犔狊犾犲犪犳犫犾犪狊狋狉犲狊犻狊狋犪狀犮犲狋犲狊狋犲犱犻狀狋犺犲犱犻狊犲犪狊犲狀狌狉狊犲狉狔

供体

Ｄｏｎｏｒ

抗瘟基因

Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

ｇｅｎｅ

叶瘟平均病级

Ａｖｅｒａｇｅｄｉｓｅａｓｅｇｒａｄｅｏｆｌｅａｆｂｌａｓｔ

２０１２ ２０１４

供体

Ｄｏｎｏｒ

抗瘟基因

Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

ｇｅｎｅ

叶瘟平均病级

Ａｖｅｒａｇｅｄｉｓｅａｓｅｇｒａｄｅｏｆｌｅａｆｂｌａｓｔ

２０１２ ２０１４

ＩＲＢＬａＡ 犘犻犪 ６ ７ ＩＲＢＬｓｈＢ 犘犻狊犺 ３ ４

ＩＲＢＬｉＦ５ 犘犻犻 ７ ９ ＩＲＢＬＩＣＬ 犘犻１ ７ ６

ＩＲＢＬｋｓＦ５ 犘犻犽狊 ８ ９ ＩＲＢＬ３ ＣＰ４ 犘犻３ ６ ６

ＩＲＢＬｋＫａ 犘犻犽 ６ ９ ＩＲＢＬ５ Ｍ 犘犻５ ６ ４

ＩＲＢＬｋｐＫ６０ 犘犻犽狆 ７ ９ ＩＲＢＬ７ Ｍ 犘犻７ ７ ４

ＩＲＢＬｋｈＫ３ 犘犻犽犺 ３ ６ ＩＲＢＬ９Ｗ 犘犻９ － ６

ＩＲＢＬｚＦｕ 犘犻狕 ５ ４ ＩＲＢＬ１２ Ｍ 犘犻１２ ９ ２

ＩＲＢＬｚ５ ＣＡ 犘犻２ ２ ４ ＩＲＢＬ１９Ａ 犘犻１９ ８ ２

ＩＲＢＬｚｔＴ 犘犻狕ｔ － ５ ＩＲＢＬｋｍＴｓ 犘犻犽犿 ６ ９

ＩＲＢＬｔａＫＩ 犘犻狋犪 ５ ６ ＩＲＢＬ２０ ＩＲ２４ 犘犻２０ ７ ２

ＩＲＢＬｂＢ 犘犻犫 ７ ９ ＩＲＢＬｔａ２ Ｐｉ 犘犻狋犪２ ３ ５

ＩＲＢＬｔＫ５９ 犘犻狋 ７ ７ ＩＲＢＬＩＩＺｈ 犘犻１１ ８ ９

　１）“－”表示因客观环境问题导致该项数据缺失。

“－”ｉｎｄｉｃａｔｅｓｔｈａｔｔｈｅｄａｔａｗｅｒｅｍｉｓｓｉｎｇｂｅｃａｕｓｅｏｆｔｈｅｏｂｊｅｃｔｉｖｅｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｆａｃｔｏｒｓ．

２．３　２０１５年联合致病性系数和联合抗病性系数

分析

　　２０１５年度菌株对不同抗瘟基因双基因组合的

联合抗病性系数（ＲＡＣ）（表３）分析结果表明，ＲＡＣ

相对较高的有犘犻３犘犻犽狆（ＲＡＣ＝０．２６），犘犻３

犘犻犫（ＲＡＣ＝０．２４），犘犻犽狆犘犻犫 （ＲＡＣ＝０．２１），

犘犻犽犘犻１２ （ＲＡＣ＝０．２１），犘犻犽犘犻２０ （ＲＡＣ＝

０．２１），犘犻１２犘犻２０（ＲＡＣ＝０．２１）；而联合致病性系

数相对较高的有犘犻狕狋犘犻犪（ＰＡＣ＝０．７９），犘犻狕狋

犘犻犽犺（ＰＡＣ＝０．７９），犘犻狕狋犘犻狋（ＰＡＣ＝０．７９），犘犻狕狋

犘犻１１（ＰＡＣ＝０．７９），犘犻狋犘犻犽犺（ＰＡＣ＝０．７６），犘犻

狕狋犘犻狊犺（ＰＡＣ＝０．７６），犘犻狕狋犘犻犽犿（ＰＡＣ＝０．７６）。

联合致病性系数高且联合抗病性系数低的抗瘟基

因组合有犘犻狕狋犘犻犽
犺（０．７９，０．００），犘犻狕狋犘犻犽犿

（０．７６，０．００），犘犻狕狋犘犻犪（０．７９，０．０２），犘犻狕狋犘犻狋（０．７９，

０．０２），犘犻狕狋犘犻１１（０．７９，０．００）；联合致病性系数

低且联合抗病性系数高的组合有犘犻３犘犻犽（０．４３，

０．１９），犘犻３犘犻１（０．４３，０．１９），犘犻２０犘犻犫（０．３６，０．１７）。

表３　２０１５年度水稻抗瘟基因的联合致病性系数和联合抗病性系数

犜犪犫犾犲３　犜犺犲犘犃犆犪狀犱犚犃犆狅犳狉犻犮犲犫犾犪狊狋狉犲狊犻狊狋犪狀犮犲犵犲狀犲狊犻狀２０１５

犘犻犪 犘犻犻 犘犻犽狊 犘犻犽 犘犻犽狆 犘犻犽犺 犘犻狕 犘犻２ 犘犻狕狋 犘犻狋犪 犘犻犫 犘犻狋

犘犻犪 ０．０５ ０．００ ０．１２ ０．１０ ０．００ ０．０５ ０．０５ ０．０２ ０．０７ ０．０７ ０．０５

犘犻犻 ０．６９ ０．１０ ０．０７ ０．０５ ０．０２ ０．０７ ０．１０ ０．００ ０．１０ ０．１０ ０．０５

犘犻犽狊 ０．６２ ０．６９ ０．１２ ０．１２ ０．０５ ０．０７ ０．０７ ０．００ ０．１２ ０．１９ ０．０５

犘犻犽 ０．６０ ０．５５ ０．５７ ０．１７ ０．０７ ０．１４ ０．０７ ０．０５ ０．１９ ０．１７ ０．１４

犘犻犽狆 ０．５５ ０．４８ ０．５２ ０．４５ ０．０２ ０．１０ ０．１０ ０．０２ ０．１２ ０．２１ ０．０５

犘犻犽犺 ０．６９ ０．６９ ０．５２ ０．６０ ０．５０ ０．０７ ０．００ ０．００ ０．０７ ０．０７ ０．０７

犘犻狕 ０．６０ ０．６０ ０．５７ ０．５２ ０．４３ ０．６４ ０．０２ ０．００ ０．１０ ０．１４ ０．１０
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续表３　犜犪犫犾犲３（犆狅狀狋犻狀狌犲犱）

犘犻犪 犘犻犻 犘犻犽狊 犘犻犽 犘犻犽狆 犘犻犽犺 犘犻狕 犘犻２ 犘犻狕狋 犘犻狋犪 犘犻犫 犘犻狋

犘犻２ ０．６７ ０．６９ ０．６４ ０．５２ ０．５０ ０．６４ ０．５２ ０．０２ ０．０５ ０．０７ ０．００

犘犻狕狋 ０．７９ ０．７４ ０．７１ ０．６４ ０．５７ ０．７９ ０．６４ ０．７４ ０．０５ ０．０２ ０．０２

犘犻狋犪 ０．６０ ０．６０ ０．６０ ０．５５ ０．４３ ０．６２ ０．５０ ０．５２ ０．６７ ０．１２ ０．１４

犘犻犫 ０．５２ ０．５２ ０．６０ ０．６９ ０．４５ ０．５５ ０．４８ ０．４８ ０．５７ ０．４３ ０．０７

犘犻狋 ０．７１ ０．６９ ０．６７ ０．６４ ０．５０ ０．７６ ０．６４ ０．６２ ０．７９ ０．６７ ０．５２

犘犻狊犺 ０．６９ ０．５７ ０．６２ ０．６０ ０．４８ ０．６４ ０．５７ ０．６４ ０．７６ ０．６０ ０．４８ ０．７１

犘犻１ ０．５５ ０．６０ ０．５７ ０．４３ ０．４８ ０．５７ ０．４８ ０．５７ ０．６４ ０．４５ ０．４５ ０．５５

犘犻３ ０．５０ ０．４３ ０．４８ ０．４３ ０．４５ ０．４８ ０．４３ ０．４８ ０．５５ ０．４０ ０．４３ ０．５２

犘犻５ ０．６４ ０．５７ ０．６２ ０．５２ ０．５５ ０．６４ ０．５７ ０．５５ ０．７４ ０．５５ ０．５５ ０．６４

犘犻７ ０．６７ ０．６４ ０．６２ ０．５５ ０．５２ ０．６４ ０．５５ ０．６４ ０．７１ ０．５２ ０．５０ ０．６４

犘犻９ ０．６０ ０．７１ ０．６７ ０．５０ ０．５０ ０．６４ ０．５２ ０．６４ ０．７１ ０．５２ ０．５０ ０．６２

犘犻１２ ０．６２ ０．６２ ０．５７ ０．６０ ０．４３ ０．６４ ０．６２ ０．５７ ０．６９ ０．５２ ０．４８ ０．６９

犘犻１９ ０．６０ ０．６２ ０．６４ ０．５５ ０．４８ ０．６４ ０．４８ ０．６４ ０．４８ ０．５２ ０．５０ ０．６２

犘犻犽犿 ０．６７ ０．７１ ０．７１ ０．６０ ０．５５ ０．７４ ０．６０ ０．６９ ０．７６ ０．６２ ０．５５ ０．７１

犘犻２０ ０．５２ ０．４８ ０．４５ ０．４３ ０．６２ ０．５２ ０．４８ ０．５０ ０．５２ ０．３８ ０．３６ ０．５２

犘犻狋犪２ ０．６２ ０．６４ ０．６４ ０．５５ ０．５０ ０．６２ ０．５５ ０．６７ ０．７１ ０．５７ ０．４８ ０．６２

犘犻１１ ０．７１ ０．６９ ０．６９ ０．６２ ０．５２ ０．７４ ０．５７ ０．６２ ０．７９ ０．６２ ０．５５ ０．７４

犘犻狊犺 犘犻１ 犘犻３ 犘犻５ 犘犻７ 犘犻９ 犘犻１２ 犘犻１９ 犘犻犽犿 犘犻２０ 犘犻狋犪２ 犘犻１１

犘犻犪 ０．０７ ０．０５ ０．１０ ０．０５ ０．０７ ０．００ ０．０７ ０．０２ ０．００ ０．１２ ０．０２ ０．０５

犘犻犻 ０．０５ ０．１２ ０．０５ ０．００ ０．０７ ０．１４ ０．１０ ０．０７ ０．０７ ０．１０ ０．０７ ０．０５

犘犻犽狊 ０．０５ ０．１２ ０．１２ ０．０７ ０．０７ ０．１２ ０．０７ ０．１２ ０．１０ ０．１０ ０．１０ ０．０７

犘犻犽 ０．１４ ０．１０ ０．１９ ０．１０ ０．１２ ０．０７ ０．２１ ０．１４ ０．１０ ０．２１ ０．１２ ０．１２

犘犻犽狆 ０．０７ ０．１９ ０．２６ ０．１７ ０．１４ ０．１２ ０．１０ ０．１２ ０．１０ ０．１９ ０．１２ ０．０７

犘犻犽犺 ０．００ ０．０５ ０．０５ ０．０２ ０．０２ ０．０２ ０．０７ ０．０５ ０．０５ ０．１０ ０．００ ０．０５

犘犻狕 ０．０７ ０．１０ ０．１４ ０．１０ ０．０７ ０．０５ ０．１９ ０．０２ ０．０５ ０．１９ ０．０７ ０．０２

犘犻２ ０．０７ ０．１２ ０．１２ ０．００ ０．１０ ０．１０ ０．０７ ０．１２ ０．０７ ０．１４ ０．１２ ０．００

犘犻狕狋 ０．０５ ０．０５ ０．０５ ０．０５ ０．０２ ０．０２ ０．０５ ０．０２ ０．００ ０．０２ ０．０２ ０．０２

犘犻狋犪 ０．１２ ０．１０ ０．１４ ０．１０ ０．０７ ０．０７ ０．１２ ０．１０ ０．１０ ０．１２ ０．１２ ０．１０

犘犻犫 ０．０７ ０．１７ ０．２４ ０．１７ ０．１２ ０．１２ ０．１４ ０．１４ ０．１０ ０．１７ ０．１０ ０．１０

犘犻狋 ０．１０ ０．０５ ０．１２ ０．０５ ０．０５ ０．０２ ０．１４ ０．０５ ０．０５ ０．１２ ０．０２ ０．０７

犘犻狊犺 ０．０５ ０．１０ ０．０７ ０．０５ ０．０５ ０．１２ ０．０７ ０．０５ ０．１４ ０．０７ ０．０２

犘犻１ ０．５０ ０．１９ ０．１２ ０．１２ ０．１９ ０．１２ ０．１４ ０．０７ ０．１７ ０．１０ ０．０２

犘犻３ ０．４５ ０．４３ ０．１４ ０．１７ ０．１０ ０．１７ ０．１２ ０．０５ ０．１９ ０．１４ ０．０７

犘犻５ ０．６２ ０．５５ ０．４８ ０．０７ ０．０５ ０．０７ ０．０５ ０．０２ ０．０７ ０．０５ ０．０２

犘犻７ ０．６０ ０．５５ ０．５０ ０．６０ ０．１０ ０．１０ ０．０７ ０．０２ ０．１２ ０．０５ ０．０５

犘犻９ ０．６０ ０．６２ ０．４３ ０．５７ ０．６２ ０．０７ ０．１２ ０．０７ ０．１２ ０．１２ ０．０５

犘犻１２ ０．６２ ０．５０ ０．４５ ０．５５ ０．５７ ０．５５ ０．１０ ０．０７ ０．２１ ０．０５ ０．０７

犘犻１９ ０．６０ ０．５５ ０．４３ ０．５５ ０．５７ ０．６２ ０．５５ ０．１０ ０．１７ ０．１２ ０．０５

犘犻犽犿 ０．６７ ０．５７ ０．４５ ０．６２ ０．６２ ０．６７ ０．６２ ０．６７ ０．１０ ０．０７ ０．０２

犘犻２０ ０．５０ ０．４０ ０．３３ ０．３８ ０．４５ ０．４５ ０．５０ ０．４８ ０．５０ ０．１２ ０．１０

犘犻狋犪２ ０．６２ ０．５２ ０．４８ ０．６０ ０．３３ ０．６４ ０．５２ ０．６２ ０．６７ ０．４５ ０．０２

犘犻１１ ０．６４ ０．５２ ０．４８ ０．６２ ０．４０ ０．６４ ０．６２ ０．６２ ０．６９ ０．５０ ０．６２

３　讨论

本研究利用广谱感病且未含目前已知抗瘟基因

品种‘ＬＴＨ’种植在湖南桃江稻瘟病病圃，由于该病

圃每年种植品种（系）在１０００份以上，其病圃稻瘟

病菌遗传组成复杂，从‘ＬＴＨ’分离得到的３５１个稻

瘟病菌单孢菌株具有一定的代表性。总体看来，强

致病力菌株群体为绝对优势种群，几乎无弱致病力

菌株存在；其中２０１３年数据与其他三年区别略大，

可能是当年桃江病圃主栽水稻品种不同，弱化了菌

株致病力。

根据本次研究结果统计分析，２０１２－２０１５年湖南

桃江地区没有对稻瘟病菌群体表现为较高抗性的抗

瘟基因；赵正洪等［１６］对２００７－２００８年所采集的菌株

研究结果表明犘犻狋犪可作为湘北、湘东的抗源基因，

犘犻３仅可作为湘东地区的抗源基因；杨小林
［１７］２００９

－２０１０年的试验表明湖北省内各稻区抗瘟基因犘犻

犽犺、犘犻９、犘犻２对稻瘟病群体的叶瘟及穗颈瘟均有较

强抗性，可以作为湖北省水稻抗性基因或抗源基因合

理使用；根据朱籦［１８］２０１２－２０１３年试验结果，抗瘟基
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２０１７

因犘犻１、犘犻犽犿 可在湖北省各稻区广泛推广；何烈干

（２０１０）
［１９］、张洁（２０１３）

［２０］、徐沛东（２０１４）
［２１］认为在江

西地区犘犻犽、犘犻２和犘犻狕狋是很好的广谱性抗瘟基因；

熊如意等（２００２）
［２２］认为当时在江苏田间主栽含有抗

瘟基因犘犻犫或犘犻犽的水稻品种抗病性较强；杨秀娟

等［２３］２００３－２００６年测定了福建省５个主要稻区的稻

瘟病菌菌株的致病性，认为抗瘟基因犘犻１１、犘犻１２、犘犻

２、犘犻犽犺和犘犻犽犿 在福建省可作抗源使用。

随着稻瘟病菌致病力的增强，单基因系水稻品

种抗性表现明显减弱，在今后的研究中仍然需要在

湖南各个地区采集发病水稻分离单孢菌株，以测定

其无毒基因的组成和分布，利用基因聚合方式培育

含有多个抗瘟基因的水稻广谱抗性新品种［２４］。余

玲等［２５］通过多次回交并结合分子标记辅助选择

（ＭＡＳ）的方法将抗瘟基因犘犻１和犘犻２聚合并成功

导入粳稻品种‘徐稻３号’后，接种结果显示其叶瘟

抗性频率提高了５０％，穗瘟抗性表现为高抗水平，

提高了品种的抗病性；杜太宗等［２６］２００７年测定了贵

州８个地区菌株的致病力，通过 ＭＡＳ技术将稻瘟

病抗性基因犘犻１９和犘犻１聚合到受体材料‘金２３Ｂ’

中通过田间自然诱发鉴定发现基因聚合后水稻材料

对叶瘟、穗颈瘟的抗性相对单个基因时的抗性有所

提高；杨扬等［２７］通过２０１２－２０１４连续三年的接种鉴

定，表明抗瘟基因犘犻９分别与抗瘟基因犘犻狕狋、犘犻７、

犘犻１２联合搭配应用，联合抗病性系数均达到０．８１

以上，联合致病系数皆在０．０６以下，在抗病育种中

仍具有很好的利用价值。本研究２０１５年的联合毒

力结果表明，最好的抗瘟基因聚合组合为犘犻３犘犻

犽，犘犻３犘犻１，犘犻２０犘犻犫，但其实际应用效果有待

进一步研究。
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