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摘要　‘月亮谷’是云南元阳梯田种植面积最大的地方籼稻品种，种植历史逾百年仍保持对稻瘟菌较稳定的田间抗

性，我们猜测其原因与‘月亮谷’稻瘟菌的群体互作有关。为此，本研究采用群体遗传学研究方法，利用稻瘟菌１６

对ＳＳＲ引物，对从‘月亮谷’不同单粒传纯系、‘月亮谷’自然群体、现代品种‘合系２２２’及云南元阳哈尼梯田环境中

分离到的稻瘟菌进行遗传多样性分析，以了解不同‘月亮谷’纯系对稻瘟菌群体遗传结构的影响。结果显示，来源于

梯田环境的稻瘟菌与不同水稻品种（系）的稻瘟菌群体遗传结构差异明显，梯田环境：犎狋＝０．１６０３，犐＝０．３２３８；水

稻寄主群体：犎狋＝０．０９２９，犐＝０．２００９。而且，分离自不同水稻品种（系）的稻瘟菌群体遗传结构差异也较大，Ｓｈａｎ

ｎｏｎ’ｓ遗传多样性指数、Ｎｅｉ基因多样性指数和ＰＩＣ的总体趋势是：‘月亮谷’感病纯系（Ｌ４、Ｌ３）＞‘月亮谷’自然群

体（Ｇ５）＞ ‘月亮谷’抗病纯系（Ｌ１、Ｌ２）＞‘合系２２２’（Ｈ６）。基于ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ的聚类分析发现，从环境（Ｙ）中

挑选的３０株稻瘟菌和６个不同水稻寄主材料上分离到的稻瘟菌群体在相同相似系数下的遗传宗谱的数量变化趋

势为：Ｙ＞Ｌ４＞Ｇ５＞Ｌ３＞Ｌ１＞Ｌ２＞Ｈ６，说明现代品种对田间稻瘟菌群体产生的选择压力最大。水稻地方品种的抗

病纯系群体对环境中稻瘟菌群体也产生了与现代抗性品种相类似的正向选择作用，而感病纯系和自然群体有利于

稻瘟菌群体的稳定性选择。
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　　稻瘟病是全球危害最大、流行最广的水稻真菌病

害之一，严重威胁水稻的生产［１２］。稻瘟菌犕犪犵狀犪

狆狅狉狋犺犲狅狉狔狕犪犲为异宗配合的子囊菌，生理小种组成复

杂，致病性变异频繁，常导致培育出来的抗病品种在大

面积推广３～５年后就逐渐丧失抗性
［３］。而在云南省

元阳县哈尼梯田的传统地方水稻品种‘月亮谷’已有上

百年的种植历史，但尚未有稻瘟病大发生的记载［４］。

稻瘟病发生取决于水稻寄主抗病基因与稻瘟菌

致病相关基因的互作。有关稻瘟菌抗病基因和稻瘟

菌无毒基因的研究近年来取得了较大的进展。目前

已命名的水稻稻瘟病抗病基因１００余个，其中２４个

已被克隆［５６］。除犘犻犱２外，已克隆的抗病基因大多

为具有核苷酸结合位点和富含亮氨酸重复区的ＮＢ

ＬＲＲ类基因。此外，绝大部分为显性基因，少数为

隐性基因，如 狆犻２１。狆犻２１ 属于数量抗性基因

（ＱＴＬｓ），不能像其他ＮＢＬＲＲ基因一样引起水稻

的完全抗性，即过敏性坏死反应，但能限制病斑的扩

展［７］。目前已定位的稻瘟菌无毒基因约有４０个，其

中已经克隆的至少有９个
［８１１］。已有研究表明，水

稻 稻瘟菌符合基因对基因互作模式［１２］，如犘犻狋犪

犃狏狉犘犻狋犪。随着稻瘟病病害研究的深入，尤其是功能

基因组研究的深入，水稻 稻瘟菌已经成为重要的植

物病害研究模式［１３］。

在生产中，稻瘟病的发生流行与水稻寄主品种

稻瘟菌的群体互作密切相关。然而，有关水稻地方

品种遗传背景较一致的品种（系）与稻瘟病菌群体的

互作规律还鲜有报道。一般经典群体遗传学理论认

为，寄主对病原菌的选择分为正向选择（ｐｏｓｉｔｉｖｅｓｅｌｅｃ

ｔｉｏｎ）和负向选择（ｎｅｇａｔｉｖｅｓｅｌｅｃｔｉｏｎ），即定向选择（ｄｉ

ｒｅｃｔｉｏｎａｌｓｅｌｅｃｔｉｏｎ）以及平衡选择（ｂａｌａｎｃｉｎｇｓｅｌｅｃ

ｔｉｏｎ）
［１４１５］。在元阳梯田环境中是否存在这种明显的

选择作用，以及不同基因型的‘月亮谷’纯系对稻瘟菌

群体产生选择作用的规律目前未见报道。

因此，本研究对采自元阳哈尼梯田环境和‘月亮

谷’单粒传（ｓｉｎｇｌｅｓｅｅｄｄｅｓｃｅｎｔ，ＳＳＤ）纯系上分离到

的稻瘟菌群体进行遗传多样性分析，比较其群体遗

传结构。目的是探明不同基因型水稻品系对稻瘟病

菌群体的选择方式，进而探索部分水稻地方品种持

久种植的内在原因。

１　材料与方法

１．１　供试材料

供试水稻品种（系）共６个。‘月亮谷’犗狉狔狕犪

狊犪狋犻狏犪ｓｓｐ．犻狀犱犻犮犪自然群体Ｇ５来源于元阳哈尼梯

田农户自留种；‘月亮谷’Ｆ８ 代单粒传纯系Ｌ１、Ｌ２、

Ｌ３、Ｌ４由农户自留种Ｇ５经８代单粒传（ＳＳＤ）获得，

经人工接种稻瘟病菌抗性评价，Ｌ１、Ｌ２抗病，Ｌ３、Ｌ４

感病；现代水稻品种‘合系２２２’（云南省农业科学

院选育，常规粳稻，母本‘喜峰’，父本‘楚粳４号’）。

１．２　方法

１．２．１　田间试验设计

供试的６个水稻品种（系）分别于２０１５年和２０１６

年的５月－１０月种植于元阳哈尼梯田（元阳县箐口

村），按当地常规育苗方法育苗、移栽。每品种（系）１

个处理，３次重复，每小区３０ｍ２，完全随机区组排列。

四周保护行种植‘月亮谷’自然群体。所有施肥、水分

管理均为当地传统方法，生长期间不喷施杀菌剂。

１．２．２稻瘟菌的分离

１．２．２．１　水稻寄主上稻瘟菌的分离

２０１５年－２０１６年，连续２年在稻瘟病发生期（９

月）从田间随机采集６个水稻品种（系）的穗颈瘟样

本（３０个／品系），采用毛细管打孔单孢分离法进行

单孢分离获得寄主菌株［１６］。

１．２．２．２　梯田环境中稻瘟菌的分离

采集穗颈瘟样本的同时，从梯田环境中捕捉稻

瘟菌孢子。通过固定式孢子捕捉仪（ＹＦＢＺ１，河南云
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２０２２

飞科技发展有限公司），按照说明书于田间捕捉孢

子，为期２周。具体方法为：在上述试验地中按五点

取样的方式布置孢子捕捉仪，于晴天定时开机５～

８ｈ（夜间２：００－次日１０：００），每３ｄ采集１次，共５

次。每次采集结束后更换载玻片，将载玻片带回实

验室用显微镜观察孢子数量，采用单孢分离法分离稻

瘟菌获得环境菌株［１７］。对分离到的稻瘟菌株根据来

源不同进行统一编号（表１）。

表１　来源于环境和寄主的稻瘟菌单孢菌株信息

犜犪犫犾犲１　犐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狊狋狉犪犻狀狊犻狊狅犾犪狋犲犱犳狉狅犿狋犺犲犪犲狉犻犪犾犲狀狏犻狉狅狀犿犲狀狋犪狀犱狉犻犮犲犺狅狊狋

菌株编号

Ｃｏｄｅｏｆｓｔｒａｉｎ

来源

Ｓｏｕｒｃｅ

菌株数／株

Ｎｕｍｂｅｒｏｆｓｔｒａｉｎｓ

样本采集时间／年 月

Ｓａｍｐｌｉｎｇｔｉｍｅ

Ｙ１１３２ 梯田环境Ｙ １３２ ２０１５ ０９／２０１６ ０９

Ｌ１１～３０ ‘月亮谷’抗病纯系Ｌ１ ３０ ２０１５ ０９／２０１６ ０９

Ｌ２１～３０ ‘月亮谷’抗病纯系Ｌ２ ３０ ２０１５ ０９／２０１６ ０９

Ｌ３１～３０ ‘月亮谷’感病纯系Ｌ３ ３０ ２０１５ ０９／２０１６ ０９

Ｌ４１～３０ ‘月亮谷’感病纯系Ｌ４ ３０ ２０１５ ０９／２０１６ ０９

Ｇ５１～３０ ‘月亮谷’自然群体Ｇ５ ３０ ２０１５ ０９／２０１６ ０９

Ｈ６１～３０ ‘合系２２２’Ｈ６ ３０ ２０１５ ０９／２０１６ ０９

１．２．３　稻瘟菌株的ＳＳＲ遗传多样性分析

１．２．３．１　ＤＮＡ的提取与ＰＣＲ扩增

采用ＣＴＡＢ法提取稻瘟菌单孢菌株基因组

ＤＮＡ
［１８］。ＰＣＲ反应的ＳＳＲ引物经多态性筛选后

确定，为平均分布在稻瘟菌７条染色体上的１６对

引物（表２）
［１９］。引物由北京硕擎生物技术服务

有限公司合成。ＰＣＲ反应体系为２０μＬ，包含２×

ｍａｓｔｅｒｍｉｘ１０μＬ、２０μｍｏｌ／Ｌ引物各１μＬ、ＤＮＡ

模板２μＬ，ｄｄＨ２Ｏ６μＬ。ＰＣＲ反应程序为：９４℃

预变性２．５ｍｉｎ；９４℃变性４０ｓ，退火温度（表２）

下退火３０ｓ，７２℃延伸１ｍｉｎ，３６个循环；最后

７２℃延伸１０ｍｉｎ，４℃保存。ＰＣＲ产物用６％聚丙

烯酰胺变性胶电泳检测，并在凝胶成像系统下观

察结果，采集图像。

表２　用于本研究的犛犛犚位点及引物信息

犜犪犫犾犲２　犐狀犳狅狉犿犪狋犻狅狀狅犳犛犛犚犾狅犮犻犪狀犱狆狉犻犿犲狉狊犲狇狌犲狀犮犲狊犻狀狋犺犻狊狊狋狌犱狔

位点

Ｌｏｃｕｓ

染色体

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

引物序列（５′３′）

Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ

退火温度／℃

Ａｎｎｅａｌｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

预期片段大小／ｂｐ

Ｅｘｐｅｃｔｅｄｆｒａｇｍｅｎｔｓｉｚｅ

ＫＭＳ２０ １
Ｆ：ＴＴＧＧＧＡＴＣＴＴＣＧＧＴＡＡＧＡＣＧ

Ｒ：ＧＣＣＧＡＣＡＡＧＡＣＡＣＴＧＡＡＴＧＡ
５７ ２５０

Ｐ６０７ １
Ｆ：ＣＣＣＡＡＧＣＴＣＣＡＴＡＡＴＡＣＧＣＴＡＣ

Ｒ：ＴＣＣＧＡＧＡＣＴＣＴＴＴＧＧＡＴＡＧＣＡＣ
５７ ２７０

Ｐ３７ ２
Ｆ：ＡＣＣＣＴＡＣＣＣＣＣＡＣＴＣＡＴＴＴＣ

Ｒ：ＡＧＧＡＴＣＡＧＣＣＡＡＴＧＣＣＡＡＧＴ
５７ １９６

Ｐ８３ ２
Ｆ：ＧＴＣＴＧＣＣＴＣＧＡＣＴＣＣＴＴＣＡＣ

Ｒ：ＡＧＣＣＣＡＡＡＡＡＣＡＧＡＡＡＧＣＡＡ
５５ １６８

Ｐ３１９ ２
Ｆ：ＴＡＡＧＡＣＣＡＣＴＧＧＣＧＧＡＡＴＣＴ

Ｒ：ＧＧＣＴＴＴＧＴＣＴＧＧＴＴＧＴＡＣＧＧ
５５ ２８０

Ｐ７７ ３
Ｆ：ＡＧＧＣＴＣＴＣＴＧＣＣＴＡＣＧＡＡＧＴ

Ｒ：ＧＣＴＴＴＣＧＧＣＡＡＧＣＣＴＡＡＴＣ
５５ １７２

ＭＳ６７７ ３
Ｆ：ＴＣＧＴＧＡＧＧＧＴＴＣＣＴＡＴＣＴＧＣ

Ｒ：ＧＡＣＣＴＴＴＡＴＣＧＧＡＴＧＣＧＴＧＴ
５６ ２５５

ＭＳ３０５ ４
Ｆ：ＣＧＴＧＣＣＡＧＡＡＡＧＡＣＣＴＧＡＡＧＣ

Ｒ：ＣＡＧＧＧＧＡＴＧＡＡＣＴＣＣＧＡＴＧＧ
５８ １８０

Ｐ４０９ ４
Ｆ：ＴＣＣＣＡＧＴＡＣＴＴＧＣＣＣＡＴＣＴＣ

Ｒ：ＡＴＣＴＣＡＴＡＴＣＣＧＴＣＧＧＴＣＧＴ
５５ １４４

Ｐ９９ ５
Ｆ：ＣＴＡＡＴＴＧＣＧＧＣＴＴＡＧＧＧＴＣＡ

Ｒ：ＡＣＣＴＡＧＧＴＡＧＧＴＡＴＡＣＡＴＧＴＴＧＴＴ
５５ １７８

Ｐ２３３ ５
Ｆ：ＴＧＡＧＡＴＧＧＡＣＣＧＣＡＴＧＡＴＴＡ

Ｒ：ＴＴＧＡＴＧＧＣＡＧＡＧＡＣＡＴＧＴＡＧＣ
５５ ２５１
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续表１　犜犪犫犾犲１（犆狅狀狋犻狀狌犲犱）

位点

Ｌｏｃｕｓ

染色体

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

引物序列（５′３′）

Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ

退火温度／℃

Ａｎｎｅａｌｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

预期片段大小／ｂｐ

Ｅｘｐｅｃｔｅｄｆｒａｇｍｅｎｔｓｉｚｅ

Ｐ４２７ ５
Ｆ：ＣＴＧＴＣＡＣＣＡＣＡＡＣＣＡＡＧＡＣＧ

Ｒ：ＴＴＧＣＣＣＴＧＡＴＴＴＧＴＣＡＧＴＣＡ
５５ ２１２

Ｐ６５７ ６
Ｆ：ＡＴＣＡＧＴＣＧＡＡＣＣＣＡＣＡＡＡＧＣ

Ｒ：ＡＴＧＴＧＴＧＧＡＣＧＡＡＣＣＡＧＴＣＣ
５５ １５５

ＭＧＭ２６９ ６
Ｆ：ＧＡＴＧＧＣＣＡＧＧＴＣＡＧＣＴＴＴＴ

Ｒ：ＡＣＴＣＴＴＴＧＣＡＧＣＣＡＴＧＧＡＡＣ
５５ ２６６

３７７～３７８ ７
Ｆ：ＣＴＡＡＣＧＧＣＣＧＧＣＴＡＡＣＡＡＧ

Ｒ：ＧＴＴＴＧＣＡＣＡＧＴＣＧＴＣＧＴＣＣＡＴＴＧ
５５ ２６６

３６９～３７０ ７
Ｆ：ＧＣＴＡＧＣＴＴＴＣＣＧＡＧＡＴＴＧＣＴ

Ｒ：ＴＴＣＧＣＴＴＣＴＡＴＧＣＣＣＴＴＧＴＴ
５５ ２５０

１．２．３．２　数据的获取与分析

电泳中稳定清晰的扩增条带赋值为１，无带为

０，构建二元数据矩阵。用 ＰＯＰＧＥＮＥ（ｖｅｒｓｉｏｎ

１．３２）软件计算多态带数ＡＰ和多态带百分率Ｐ、等

位基因数Ｎａ、有效等位基因数Ｎｅ、Ｎｅｉ基因多样性

指数犎狋、Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ遗传多样性指数犐。聚类分析

通过ＤＡＷｗｉｎ６．０和 ＭＥＧＡ６软件在ｎｅｉｇｈｂｏｒ

ｊｏｉｎｉｎｇ算法下按非加权配对法（ＵＰＧＭＡ）完成，聚

类分析由Ｆｉｇｔｒｅｅ１．４．２完成。

２　结果与分析

２．１　稻瘟菌群体犛犛犚遗传多样性分析

２．１．１　梯田环境中稻瘟菌群体ＳＳＲ遗传多样性分析

　　利用１６对ＳＳＲ引物对梯田环境中捕获并分离

到的１３２个稻瘟菌单孢菌株进行遗传多样性分析。

扩增结果显示，稻瘟菌群体扩增产物大小在１００～

５００ｂｐ内，与预期大小一致；１６对ＳＳＲ引物在梯田

环境采集的１３２个单孢菌株中共检测到１６个多态

位点，多态位点百分率为１００％，在１６个多态位点

上共扩增到４３个等位基因。每个位点扩增到的等

位基因数有较大差异，在２～４个之间。扩增到等位

基因数最多的位点为Ｐ７７，其扩增到４个等位基因。

遗传多样性水平最高的位点也为Ｐ７７（犎狋＝０．５１４８，

犐＝０．９４１３）。平均有效等位基因数（Ｎｅ）为１．２６７９，

变幅为１．０４０３～２．０６１０。平均Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ遗传多

样性指数（犐）为０．３２３８，变幅为０．０９７０～０．９４１３。

平均Ｎｅｉ基因多样性指数（犎狋）为０．１６０３，变幅为

０．０３８７～０．５１４８（表３）。

表３　梯田环境中稻瘟病菌株在１６个犛犛犚位点上的遗传多样性

犜犪犫犾犲３　犌犲狀犲狋犻犮犱犻狏犲狉狊犻狋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犳狉狅犿犪犻狉犻狀狋犺犲狋犲狉狉犪犮犲犲狀狏犻狉狅狀犿犲狀狋犫犪狊犲犱狅狀

狆狅犾狔犿狅狉狆犺犻狊犿犪狀犪犾狔狊犻狊狌狊犻狀犵１６犛犛犚犿犪狉犽犲狉狊

位点

Ｌｏｃｕｓ

染色体

Ｎｏ．ｏｆ

ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

等位基

因数

Ｎａ

有效等位

基因数

Ｎｅ

Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ遗传

多样性指数

犐

观察

杂合度

犎狅

期望

杂合度

犎犲

Ｎｅｉ基因多

样性指数

犎狋

多态性

信息量

ＰＩＣ

ＫＭＳ２０ １ ２ １．０９６３ ０．１８６７ ０ ０．０８８２ ０．０８７９ ０．０８４０

Ｐ６０７ １ ２ １．１２５４ ０．２２４８ ０．０２６３ ０．１１１８ ０．１１１４ ０．１０５１

Ｐ３７ ２ ２ １．２０８６ ０．３１４８ ０．０１９７ ０．１７３２ ０．１７２６ ０．１５７７

Ｐ８３ ２ ３ １．０９７６ ０．２１８２ ０ ０．０８９２ ０．０８８９ ０．０８７０

Ｐ３１９ ２ ２ １．１４０２ ０．２４２６ ０ ０．１２３３ ０．１２２９ ０．１１５３

Ｐ７７ ３ ４ ２．０６１０ ０．９４１３ ０．０１３２ ０．５１６５ ０．５１４８ ０．４６８０

ＭＳ６７７ ３ ３ ２．０６１０ ０．４９９１ ０．００６６ ０．２５２８ ０．２５２０ ０．２３５７

ＭＳ３０５ ４ ３ １．２０５０ ０．３５５２ ０．０１３２ ０．１７０７ ０．１７０１ ０．１６０８

Ｐ４０９ ４ ２ １．０６７９ ０．１４４７ ０ ０．０６３８ ０．０６３６ ０．０６１６

Ｐ９９ ５ ３ １．３４７８ ０．５１３８ ０．０１３２ ０．２５８９ ０．２５８１ ０．２４２６

Ｐ２３３ ５ ３ １．３１０８ ０．４７９９ ０ ０．２３７９ ０．２３７１ ０．２２３９

Ｐ４２７ ５ ２ １．０６１０ ０．１３３４ ０．００６６ ０．０５７６ ０．０５７５ ０．０５５７

Ｐ６５７ ６ ３ １．０４７３ ０．１１９０ ０．００６６ ０．０４５３ ０．０４５１ ０．０４４３

ＭＧＭ２６９ ６ ３ １．２０２５ ０．３３１１ ０ ０．１６８９ ０．１６８４ ０．１５６２

３７７～３７８ ７ ３ １．２１５２ ０．３８０５ ０．００６６ ０．１７７７ ０．１７７１ ０．１６９５

３６９～３７０ ７ ３ １．０４０３ ０．０９７０ ０ ０．０３８８ ０．０３８７ ０．０３７８

平均值　Ａｖｅｒａｇｅ ２．６８７５ １．２６７９ ０．３２３８ ０．００７０ ０．１６０９ ０．１６０３ ０．１５０３
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２．１．２　寄主来源的稻瘟菌群体的ＳＳＲ遗传多样性

分析

　　从６个水稻材料上分离到的稻瘟菌群体中分别

挑选２２个，共１３２个菌株构建一个群体，进行遗传

多样性分析。结果显示，１６对ＳＳＲ引物从供试水稻

品种上分离到的１３２个单孢菌株中共检测到１６个

多态位点，多态位点百分率为１００％，在１６个多态

位点上共扩增到４２个等位基因。每个位点扩增到

的等位基因数有较大差异，在２～４个之间，扩增到

等位基因数最多的位点为Ｐ７７，共检测到４个等位

基因；遗传多样性水平最高的引物为 ＭＳ６７７（犎狋＝

０．４２６６，犐＝０．６６７６）。平均有效等位基因数（Ｎｅ）

为１．１２２３，变幅为１．０４５１～１．７４３８。平均Ｓｈａｎ

ｎｏｎ’ｓ遗传多样性指数（犐）为０．２００９，变幅为

０．１０５９～０．６６７６。平均Ｎｅｉ基因多样性指数（犎狋）

为０．０９２９，变幅为０．０４３１～０．４２６６（表４）。

表４　寄主来源的稻瘟病菌株在１６个犛犛犚位点上的遗传多样性

犜犪犫犾犲４　犌犲狀犲狋犻犮犱犻狏犲狉狊犻狋狔狅犳犕犪犵狀犪狆狅狉狋犺犲狅狉狔狕犪犲狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀犳狉狅犿狉犻犮犲犺狅狊狋犫犪狊犲犱狅狀狆狅犾狔犿狅狉狆犺犻狊犿犪狀犪犾狔狊犻狊狌狊犻狀犵１６犛犛犚犿犪狉犽犲狉狊

位点

Ｌｏｃｕｓ

染色体

Ｎｏ．ｏｆ

ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

等位基

因数

Ｎａ

有效等位

基因数

Ｎｅ

Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ遗传

多样性指数

犐

观察

杂合度

犎狅

期望

杂合度

犎犲

Ｎｅｉ基因多

样性指数

犎狋

多态

信息量

ＰＩＣ

ＫＭＳ２０ １ ２ １．１４９４ ０．２５３３ ０．０８０９ ０．１３０４ ０．１２９９ ０．１２１５

Ｐ６０７ １ ２ １．１７４６ ０．２８０９ ０．０８８２ ０．１４９２ ０．１４８７ ０．１３７６

Ｐ３７ ２ ２ １．０５２８ ０．１１９６ ０．００７４ ０．０５０３ ０．０５０１ ０．０４８８

Ｐ８３ ２ ３ １．０６９０ ０．１６８０ ０．００７４ ０．０６４８ ０．０６４５ ０．０６３５

Ｐ３１９ ２ ２ １．０５２８ ０．１１９６ ０．００７４ ０．０５０３ ０．０５０１ ０．０４８８

Ｐ７７ ３ ４ １．０８５４ ０．２１１２ ０．００７４ ０．０７８９ ０．０７８６ ０．０７７４

ＭＳ６７７ ３ ３ １．７４３８ ０．６６７６ ０．００７４ ０．４２８１ ０．４２６６ ０．３４７３

ＭＳ３０５ ４ ３ １．０７６７ ０．１７５９ ０．０１４７ ０．０７１５ ０．０７１３ ０．０６９６

Ｐ４０９ ４ ２ １．０４５１ ０．１０５９ ０ ０．０４３３ ０．０４３１ ０．０４２３

Ｐ９９ ５ ３ １．０７６９ ０．１８００ ０．０１４７ ０．０７１７ ０．０７１４ ０．０７００

Ｐ２３３ ５ ３ １．０６０９ ０．１４９２ ０．０１４７ ０．０５７６ ０．０５７４ ０．０５６４

Ｐ４２７ ５ ２ １．０５２８ ０．１１９６ ０．００７４ ０．０５０３ ０．０５０１ ０．０４８８

Ｐ６５７ ６ ３ １．１０８２ ０．１６２８ ０．０１４７ ０．０９８ ０．０５０１ ０．０９２９

ＭＧＭ２６９ ６ ３ １．０６８８ ０．１６２８ ０．００７４ ０．０６４６ ０．０６４４ ０．０６３０

３７７～３７８ ７ ３ １．０６９０ ０．１６８０ ０．００７４ ０．０６４８ ０．０６４５ ０．０６３５

３６９～３７０ ７ ２ １．０７７０ ０．１８２３ ０ ０．０７１７ ０．０７１５ ０．０７０２

平均值　Ａｖｅｒａｇｅ ２．６１９３ １．１２２３ ０．２００９ ０．０１７８ ０．０９６２ ０．０９２９ ０．０８８８

２．１．３　来源于梯田环境与水稻品种（系）的稻瘟菌

群体间遗传多样性的比较

　　随机挑选３０个不同来源的稻瘟菌株组成７个

群体，对这些不同来源的稻瘟菌群体进行遗传多样

性分析。结果显示，这些群体在１６个ＳＳＲ标记位

点的多态位点数介于４（Ｈ６）～１５（Ｙ）个之间，各群

体间的平均有效等位基因数、平均Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ遗传

多样性指数、平均Ｎｅｉ基因多样性指数、平均期望杂

合度、平均多态信息量、多态位点数差异较为明显，

且梯田环境中的菌株群体各项指数明显高于水稻品

种（系）上分离到的菌株群体。其中，群体间平均

Ｎｅｉ基因多样性指数变化范围为０．０４２８～０．２４６３，

平均为０．１３４４；平均多态信息量变化范围为０．０３１９

～０．２６０３，平均为０．１２２２。水稻品种（系）的稻瘟

菌群体间总体趋势是感病纯系（Ｌ３、Ｌ４）和‘月亮谷’

自然群体（Ｇ５）的稻瘟菌多样性指数高于抗病纯系

（Ｌ１、Ｌ２）和‘合系２２２’（Ｈ６）的稻瘟菌多样性指数

（表５）。

表５　不同来源的稻瘟菌群体的遗传多样性比较

犜犪犫犾犲５　犆狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳犵犲狀犲狋犻犮犱犻狏犲狉狊犻狋狔狅犳犕犪犵狀犪狆狅狉狋犺犲狅狉狔狕犪犲狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊犳狉狅犿犱犻犳犳犲狉犲狀狋狊狅狌狉犮犲狊

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

菌株数／株

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｉｓｏｌａｔｅｓ

平均等位

基因数

ＡｖｅｒａｇｅＮａ

平均有效

等位基因数

ＡｖｅｒａｇｅＮｅ

平均Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ
遗传多样性指数

Ａｖｅｒａｇｅ犐

平均Ｎｅｉ基因

多样性指数

Ａｖｅｒａｇｅ犎狋

多态百

分率／％

Ｐ

平均多态

信息量

ＡｒｅｒａｇｅＰＩＣ

多态位

点数

Ａ

Ｌ１ ３０ １．５８８２ １．１２５０ ０．１６３２ ０．０９２３ ５８．８２００ ０．０８１２ １０

Ｌ２ ３０ １．５２９４ １．０４７９ ０．１０５１ ０．０５１１ ５２．９４００ ０．０４８３ ９

Ｌ３ ３０ １．５９９４ １．１４８９ ０．１６８８ ０．０９８１ ４７．０６００ ０．０８５２ ８

Ｌ４ ３０ １．９２３４ １．４３１３ ０．３６７４ ０．２２８１ ７６．４７００ ０．１９０１ １３

Ｇ５ ３０ １．８８２４ １．２４５０ ０．３１０４ ０．１８２５ ７６．４７００ ０．１５８４ １３

Ｈ６ ３０ １．２３５３ １．０３０２ ０．０７３８ ０．０４２８ ２３．５３００ ０．０３１９ ４

Ｙ ３０ １．９３３４ １．５８８９ ０．４０１９ ０．２４６３ ８０．００００ ０．２６０３ １５

平均值　Ａｖｅｒａｇｅ １．６７０２ １．２３１０ ０．２２７２ ０．１３４４ ５９．３２７１ ０．１２２２ １０．２８５７

·６４１·



４８卷第３期 李海伦等：水稻地方品种不同品系对田间稻瘟病菌群体遗传多样性的影响

　　以上结果显示，梯田环境和水稻寄主上的稻瘟

菌群体遗传多样性指数差异较大，且环境中稻瘟菌

群体的遗传多样性指数远远高于来源于水稻寄主上

的群体，即环境中稻瘟菌群体经水稻寄主选择后，遗

传多样性明显降低。

２．１．４　不同来源稻瘟菌群体的聚类分析

为比较不同来源稻瘟菌群体的遗传多样性，采

用ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ建树方法，以 ＵＰＧＭＡ算法对

２０１５年和２０１６年从６个寄主材料和梯田环境中分

离到的３０株（编号为１～３０）稻瘟菌群体进行聚类

分析和遗传结构比较，连续两年得到了类似的研究

结果。从２０１６年采集菌株的聚类图可以看出（图

１），在Ｊａｃｃａｒｄ系数０．１水平上，梯田环境中的菌株

群体可以划分为１８个不同的遗传谱系，菌株在各谱

系分布均匀，不存在优势谱系；而６个寄主材料上分

离到的稻瘟菌群体的遗传谱系差异较大，来自于各

材料上的３０个菌株可划分为８～１５个谱系：Ｌ４：１６，

Ｇ５：１４，Ｌ３：１３，Ｌ１：１２，Ｌ２：１１，Ｈ６：８，各群体均存在

一定比例的优势谱系。７个稻瘟病菌群体的遗传种

群趋势为：Ｙ＞Ｌ４＞Ｇ５＞Ｌ３＞Ｌ１＞Ｌ２＞Ｈ６。说明

不同抗、感基因型寄主群体对稻瘟菌群体的选择压

力各不相同且选择压力大小趋势为：Ｈ６＞Ｌ２＞Ｌ１

＞Ｌ３＞Ｇ５＞Ｌ４。从改良水稻品种‘合系２２２’（Ｈ６）

上分离到的稻瘟菌群体遗传结构相对单一，且相似

性水平较高，这表明其对稻瘟病菌群体的选择压力

最大。

·７４１·
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图１　基于犛犛犚标记的２０１６年不同来源稻瘟菌菌株的聚类图

犉犻犵．１　犆犾狌狊狋犲狉犻狀犵犱犲狀犱狉狅犵狉犪犿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犮狅犾犾犲犮狋犲犱犻狀２０１６犳狉狅犿狏犪狉犻狅狌狊狊狅狌狉犮犲狊犫犪狊犲犱狅狀犛犛犚犿犪狉犽犲狉狊

　

３　讨论

本研究选取的１６对ＳＳＲ标记分布在稻瘟菌的

７条染色体上，能较全面地反映供试材料的遗传多

样性和遗传背景。多样性指数分析的结果均表明梯

田环境中稻瘟菌群体的遗传多样性水平远远高于水

稻寄主材料上稻瘟菌群体的多样性。多态信息量

（ＰＩＣ）用于连锁分析时标记基因（标志序列）的多态

性估计，现在常用来衡量座位多态性高低程度，本研

究中梯田环境中菌株群体和寄主稻瘟病菌群体的

ＰＩＣ均值分别为０．１５０３和０．０８８８，说明梯田环境

中稻瘟菌株群体在测定的１６个遗传位点上的多样

性水平远远高于水稻寄主材料上分离到的稻瘟菌群

体。从遗传进化的观点看，寄主与病原菌是一种“军

备竞赛”（ａｒｍｒａｃｅ）关系，这种协同进化（ｃｏｅｖｏｌｕ

ｔｉｏｎ）使寄主的防卫系统与病原菌的致病因子形成

·９４１·
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一种动态关系。元阳哈尼梯田种植水稻的历史超过

１３００多年，独特的水稻生产模式保持了数量较多的

地方品种。据统计，在这特定区域中种植的地方品

种约为５０个
［２０］。由于品种来源复杂，各品种内存

在普遍的遗传异质性（ｉｎｔｒａｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｉｔｙ），且品种

内个体间存在抗性差异［２１２２］。对‘月亮谷’单粒传纯

系接种稻瘟菌后０～４８ｈ的转录组分析发现，抗／感

纯系差异表达基因在数量和表达时序上均存在较大

差异（结果另文发表），从群体遗传学与寄主 病原菌

互作的角度看，这种品种内或品种间遗传异质性群

体对稻瘟菌群体的选择方式与大面积栽培单一品种

群体对稻瘟菌的选择方式应当存在较大差异。

多年来，对稻瘟菌的群体遗传多样性研究已有

较多的报道，但绝大多数研究的样本都是来源于水

稻寄主，忽略了田间环境的情况，难以反映栽培环境

中稻瘟菌群体的组成结构。而本研究从梯田环境分

离稻瘟菌，目的是了解梯田生态环境中稻瘟菌的群

体遗传组成，以利于定量描述不同基因型品种（系）

对环境中稻瘟菌群体的选择压力。本研究结果表

明，单一的抗性品种（系）会显著降低稻瘟菌群体的

遗传多样性，有大量的不同基因型稻瘟菌会因寄主

抗性的选择压力而被淘汰。因此，从水稻寄主上分

离稻瘟菌仅仅能了解稻瘟菌群体中的一部分。

本研究通过比较来源于不同水稻品种（系）和环

境中稻瘟菌群体遗传多样性，证明了现代品种对稻

瘟菌群体产生了较大的选择压力，单一品种大面积

种植必然会造成具有毒性的稻瘟菌小种群体数量上

升，导致病害流行。本研究中，来源于合系品种 ‘合

系２２２’（Ｈ６）的稻瘟菌遗传多样性水平最低，是其

对稻瘟菌群体的选择压力大的结果，这也可能是现

代品种难以在哈尼梯田推广的一个原因。相反，传

统地方品种‘月亮谷’丰富的遗传多样性促进了稻瘟

菌群体的稳定选择，并保持相对的动态平衡，这也许

就是一些地方品种能够持续种植的内在原因之一。

因此，‘月亮谷’作为元阳梯田种植历史悠久的地方

籼稻品种，中抗稻瘟病，其对栽培环境广泛的适应性

和丰富的群体遗传多样性已经引起了很多学者的关

注［４，２０２３］。但‘月亮谷’是否携带抗稻瘟病相关基

因，尤其是广谱抗性基因及可能存在的抗病新位点

仍值得深入研究。
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