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　 　 摘要:　 水稻条纹叶枯病是以灰飞虱为介体传播的病毒病ꎬ给中国水稻生产造成了严重损失ꎮ 利用品种自身

的抗病性被认为是防治病害最有力的方法ꎮ 本文从条纹叶枯病的病害特征、分子生物学研究进展、灰飞虱对条纹

叶枯病的传毒特性和鉴定方法及条纹叶枯病抗性遗传的研究进展、抗条纹叶枯病育种研究进展几个方面进行综

述ꎬ并对水稻抗性研究存在的相关问题和今后研究方向进行了探讨ꎮ
关键词:　 水稻ꎻ 条纹叶枯病ꎻ 灰飞虱ꎻ 抗性ꎻ 育种

中图分类号:　 Ｓ４３５.１１１.４＋ ９　 　 　 文献标识码:　 Ａ　 　 　 文章编号:　 １０００￣４４４０(２０２１)０６￣１６０８￣０６

Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｏｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ｒｉｃｅ ｓｔｒｉｐｅ ｄｉｓｅａｓｅ

ＺＨＡＮＧ Ｍｅｎｇ￣ｌｏｎｇꎬ　 ＹＵＥ Ｈｏｎｇ￣ｌｉａｎｇꎬ　 ＣＨＥＮＧ Ｘｉｎ￣ｊｉｅꎬ　 ＳＨＩ Ｗｅｉꎬ　 ＳＵＮ Ｍｉｎｇ￣ｆａꎬ　 ＺＨＵ Ｇｕｏ￣ｙｏｎｇ
( Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｉｎ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｃｏａｓｔａｌ Ａｒｅａｓꎬ Ｙａｎｃｈｅｎｇ ２２４００２ꎬ Ｃｈｉｎａ)

　 　 Ａｂｓｔｒａｃｔ:　 Ｒｉｃｅ ｓｔｒｉｐｅ ｖｉｒｕｓ (ＲＳＶ) ｉｓ ｔｒａｎｓｍｉｔｔｅｄ ｂｙ ｓｍａｌｌ ｂｒｏｗｎ ｐｌａｎｔｈｏｐｐｅｒꎬ ｗｈｉｃｈ ｈａｓ ｃａｕｓｅｄ ｓｅｒｉｏｕｓ ｄａｍａｇｅ ｔｏ
ｒｉｃｅ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｉｎ Ｃｈｉｎａ. Ｕｓｉｎｇ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｉｓ ｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄ ｔｏ ｂｅ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ ｄｉｓｅａｓｅ ｃｏｎｔｒｏｌ. Ｉｔ
ｗａｓ ｓｕｍｍａｒｉｚｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｐａｐｅｒ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ａｓｐｅｃｔｓ ｏｆ ｒｉｃｅ ｓｔｒｉｐｅ ｄｉｓｅａｓｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓꎬ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｏｎ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｂｉｏｌｏｇｙꎬ
ｖｉｒｕｓ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄ ｏｆ ｔｈｅ ｓｍａｌｌ ｂｒｏｗｎ ｐｌａｎｔｈｏｐｐｅｒ ｔｏ ｒｉｃｅ ｓｔｒｉｐｅ ｄｉｓｅａｓｅꎬ ａｄｖａｎｃｅｓ
ｉｎ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ｒｉｃｅ ｓｔｒｉｐｅ ｄｉｓｅａｓｅ ａｎｄ ｒｉｃｅ ｓｔｒｉｐｅ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｂｒｅｅｄｉｎｇ. Ａｔ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｔｉｍｅꎬ ｔｈｅ ｅｘｉｓｔｉｎｇ
ｐｒｏｂｌｅｍｓ ｉｎ ｒｉｃｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｒｅｓｅａｒｃｈｅｓ ｗｅｒｅ ｐｏｉｎｔｅｄ ｏｕｔꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｏｌｕｔｉｏｎ ｗａｓ ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌꎻ ｒｉｃｅ ｓｔｒｉｐｅ ｄｉｓｅａｓｅꎻ ｓｍａｌｌ ｂｒｏｗｎ ｐｌａｎｔｈｏｐｐｅｒꎻ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅꎻ ｂｒｅｅｄｉｎｇ

　 　 水稻(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌ.)作为中国主要粮食作物

之一ꎬ对保障国家口粮绝对安全发挥了重要作

用[１]ꎮ 水稻病虫害严重影响水稻产量ꎬ危害巨大ꎬ
其中稻飞虱是水稻中危害最严重的害虫之一ꎬ不但

自身可以通过刺吸取食为害水稻植株ꎬ而且可以作

为传播介体传播病毒病[２]ꎮ
水稻条纹叶枯病病毒(Ｒｉｃｅ ｓｔｉｐｅ ｖｉｒｕｓꎬＲＳＶ)属

纤细病毒属(Ｔｅｎｕｉｖｉｒｕｓ)ꎬ以灰飞虱[Ｌａｏｄｅｌｐｈａｘ ｓｔｒｉａ￣

ｔｅｌｌｕｓ Ｆａｌｌéｎ (Ｈｏｍｏｐｔｅｒａ: Ｄｅｌｐｈａｃｉｄａｅ)ꎬ ｓｍａｌｌ ｂｒｏｗｎ
ｐｌａｎｔｈｏｐｐｅｒꎬ ＳＢＰＨ]为介体传播ꎬ并且 ＲＳＶ 可以通

过灰飞虱经卵传播给后代[３]ꎮ 该病害最早发现于

日本长野县和群马等地[４]ꎬ曾在日本、韩国和中国

多次严重暴发ꎮ 本文从条纹叶枯病的病害特征、分
子生物学研究进展、灰飞虱对条纹叶枯病的传毒特

性和鉴定方法、条纹叶枯病抗性遗传的研究进展、抗
条纹叶枯病育种研究进展几个方面进行综述ꎬ并对

水稻抗性研究方面存在的相关问题与今后研究方向

进行展望ꎮ

１　 水稻条纹叶枯病研究概况

１.１　 条纹叶枯病的病害特征

在 ＲＳＶ发病早期ꎬ心叶表现出褪绿的条纹斑点
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或斑块ꎬＲＳＶ 在水稻秧苗期到分蘖期发病最为严

重ꎬ发病后表现为心叶卷曲发软ꎬ形成间断的淡黄色

条纹ꎬ植株矮化ꎬ发育迟缓ꎬ病株不能抽穗或者抽穗

畸形ꎮ ＲＳＶ主要可以分成卷叶型和展叶型 ２种发病

类型ꎬ其中卷叶型表现为水稻心叶褪绿、病弧圈下

垂、捻转卷曲ꎬ严重时导致植株枯萎死亡ꎻ而展叶型

心叶正常展开ꎬ不发生捻转ꎬ也不会下垂枯死[５]ꎮ
不同于细菌和真菌病害ꎬ水稻一旦感染 ＲＳＶꎬ就无

法通过现有的理化方法逆转ꎬ因此也是水稻种植上

难以防治的主要病害ꎬ被称为水稻癌症ꎮ
ＲＳＶ侵染水稻后ꎬ发病叶片叶肉细胞中叶绿体

内部出现许多淀粉粒ꎬ叶绿体基粒片层结构变粗或

变稀疏ꎬ叶绿体畸形甚至解体ꎮ 并且发现发病叶片

中线粒体变多ꎬ细胞核变大ꎬ在一些细胞的细胞质和

液泡中出现粒状内含体或砂状结构[６]ꎮ
１.２　 条纹叶枯病病毒的分子生物学研究

ＲＳＶ的病害特异性蛋白(ＳＰ)和外壳蛋白(ＣＰ)
主要位于细胞核、细胞质和叶绿体中[７]ꎮ ＲＳＶ 粒子

是 ＣＰ 包裹着 ＲＮＡ 形成的核蛋白复合体(Ｒｉｂｏｎｕ￣
ｃｌｅｏｐｒｏｔｅｉｎꎬ ＲＮＰ ) [８]ꎮ 纯化的 ＲＳＶ 粒子呈柔丝

状[９]ꎮ ＲＳＶ呈现为宽８~ １０ ｎｍ、长８０~ ２５０ ｎｍ 的分

枝丝状体ꎬ一些呈现为直径３~ ８ ｎｍ 的开环环状体ꎬ
这种 ８ ｎｍ宽的粒子被认为是由直径 ３ ｎｍ、长度不

等的丝状体缠绕形成的[１０]ꎮ
ＲＳＶ是单链 ＲＮＡ病毒ꎬ既属于植物病毒也属于

昆虫病毒[１１]ꎬ但植物源与昆虫源的 ＲＳＶ 在致病性

上存在很大差异ꎬ引发的植物分子响应机制也明显

不同[１２]ꎮ ＲＳＶ有 ＲＮＡ１、ＲＮＡ２、ＲＮＡ３和 ＲＮＡ４这 ４
条 ＲＮＡ链ꎬ编码 ７ 个蛋白质ꎮ ＲＮＡ１ 编码一个复制

酶蛋白 ＲｄＲｐ[１３]ꎻＲＮＡ２ 分别编码 ＮＳ２(ｐ２)和糖蛋

白 ＮＳｖｃ２[１４]ꎬ其中 ｐ２ 蛋白行使沉默抑制子功能ꎬ
ＲＳＶ基因组中 ＲＮＡ１ 和 ＲＮＡ２ 发现末端延伸现象ꎬ
长末端导致 ＲＳＶ在昆虫中富集ꎬ在宿主植物中逐渐

消除ꎬ并可能影响病毒复制[１５]ꎬ主要是因为 ＲＮＡ１
的 ３′长末端能被灰飞虱的 ｍｉＲ￣２６３ａ识别并结合ꎬ从
而削弱了长末端对病毒启动子的抑制作用ꎬ但是

ＲＳＶ的侵染抑制了 ｍｉＲ￣２６３ａ的表达[１６]ꎻＲＮＡ３分别

编码 ＮＳ３ (ｐ３)和病毒核糖核蛋白(ＮＣＰ) [１７]ꎬｐ３ 蛋

白不仅能够抑制绿色荧光蛋白(ＧＦＰ)沉默ꎬ而且能

阻止沉默信号的长距离运输ꎻＲＮＡ４ 分别编码运动

蛋白 ＮＳｖｃ４和 ＳＰꎬＳＰ 与病毒症状密切相关ꎬＳＰ 的 Ｃ
端区域为 ＲＳＶ病症增强子[１８]ꎮ

植物病毒的运动极其复杂ꎬ需要病毒编码的运

动蛋白和多种宿主因子的支持ꎬ未折叠蛋白质反应

(Ｕｎｆｏｌｄｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅꎬＵＰＲ)在植物病毒侵染中

起着重要作用ꎬＲＳＶ 可引发本氏烟中的 ＵＰＲꎮ ＲＳＶ
诱导的 ＵＰＲ激活宿主自噬途径ꎬＲＳＶ编码的运动蛋

白 ＮＳｖｃ４ 通过该途径进行自噬降解[１９]ꎮ 水稻中

ＲＳＶ外壳蛋白的过表达可以增强对病毒感染的抵

抗力ꎬ转基因的 ＲＳＶ ＣＰ 的表达不是抗病毒的前提ꎬ
而 ＲＳＶ ＣＰ 介导的抗性与 ＲＮＡ 沉默机制有关[２０]ꎮ
外壳蛋白还是负责诱导茉莉酸( ＪＡ)途径的主要病

毒成分ꎬ茉莉酸甲酯处理吸引了灰飞虱(ＳＢＰＨ)以
水稻为食ꎬ而 ＪＡ缺失突变体的吸引力不如野生型水

稻ꎮ 研究结果表明ꎬＣＰ 是 ＪＡ途径的诱导物ꎬ可激活

植物抵抗 ＲＳＶ的防御能力ꎬ同时也吸引 ＳＢＰＨ 进食

并有利于病毒传播[２１]ꎮ
自噬参与了植物对病毒感染的反应ꎬｐ３ 是 ＲＳＶ

编码的 ＲＮＡ沉默抑制蛋白ꎬ研究发现宿主未知功能

蛋白质 ＮｂＰ３ＩＰ 与 ｐ３蛋白互作ꎬ而且两者互作影响

了 ｐ３的沉默抑制子功能ꎬ并发现 ＮｂＰ３ＩＰ 介导了 ｐ３
自噬途径的降解ꎬ充当介导 ｐ３降解的新的选择性自

噬受体ꎮ ＲＳＶ 的天然寄主水稻中的同源基因

ＯｓＰ３ＩＰ 也能与 ｐ３ 互作ꎬ并与 ＯｓＡＴＧ８ｂ 互作从而降

解 ｐ３ꎬＯｓＰ３ＩＰ 的过表达转基因水稻能抑制 ＲＳＶ 的

侵染ꎮ 这表明植物中未知功能的 Ｐ３ＩＰ 蛋白和 ＲＳＶ
ｐ３互作并充当介导病毒 ｐ３ 降解的新的选择性自噬

受体ꎬ与 ＡＴＧ８互作ꎬ从而降解 ｐ３[２２]ꎮ
Ｔｏｌｌ途径在防御各种病原微生物(包括病毒)的

感染中起着重要作用ꎬ但植物病毒是否还可以激活

媒介昆虫中的 Ｔｏｌｌ信号通路目前尚不清楚ꎮ 研究发

现ꎬＴｏｌｌ受体和 ＲＳＶ核衣壳蛋白(ＮＰ)之间互作ꎬ诱
导了 Ｔｏｌｌ信号途径ꎬＴｏｌｌ 基因的敲除则促进了 ＲＳＶ
的增殖ꎬ而 ｄｓＴｏｌｌ 处理的昆虫的死亡率高于 ｄｓＧＦＰ
处理的昆虫ꎮ 这表明昆虫介体的 Ｔｏｌｌ信号传导途径

可能通过 Ｔｏｌｌ受体与植物病毒基因编码的蛋白质之

间的直接互作而被激活ꎬ反映 Ｔｏｌｌ 免疫途径是昆虫

介体抵抗植物病毒感染的重要策略[２３]ꎮ 真核生物

的蛋白质能够和各种小分子物质或蛋白质结合从而

被修饰ꎬ其中一种就是和泛素样蛋白(ＵＢＬ)或泛素

蛋白相结合ꎬ对多种生理过程进行调控ꎮ 泛素样蛋

白 ５(ＵＢＬ５)与其他蛋白质互作来调节其功能ꎬ但不

形成共价结合物ꎬＮｂＵＢＬ５ｓ 在本氏烟草中沉默ꎬ从而

促进 ＲＳＶ感染ꎬ其过表达则赋予本氏烟草和水稻抗
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性ꎮ 通过 ２６Ｓ 蛋白酶体来介导目标蛋白质的降解ꎬ
与 ＲＳＶ ｐ３蛋白互作ꎬ这是一种新发现的针对 ＲＳＶ
感染的植物防御策略[２４]ꎮ

高等植物被病毒侵染后ꎬ激素在寄主植物和病

毒之间串联发挥作用ꎮ 植物激素调控植物响应多种

生物和非生物胁迫ꎬ存在着广泛的协同或拮抗作用ꎬ
通过复杂多样的方式相互协调ꎬ响应外界胁迫反应ꎮ
病毒侵染可以干扰植物激素相关通路ꎬ并调节病毒

的复制、装配、运动和感病后的症状等多个方面ꎮ 在

水稻条纹病病毒侵染后ꎬ病毒能诱导植物体内 ＪＡ含

量升高并激活 ＪＡ信号通路ꎬ引起 ＪＡ 信号通路中的

关键转录因子 ＪＡＭＹＢ 的表达量上调ꎻ同时伴随着

ＪＡ含量升高ꎬＣＯＩ１ 介导 ＪＡＺ６ 蛋白的降解ꎬ从而释

放 ＪＡＭＹＢ蛋白的转录活性ꎬ来激活水稻抗病毒基因

ＡＧＯ１８ 的表达ꎬＡＧＯ１８ 是 ＲＮＡ 沉默信号通路核心

元件ꎬ可以启动下游的抗病毒免疫应答[２５]ꎮ 另外油

菜素类固醇(ＢＲ)也参与 ＪＡ 途径ꎬ增施外源或内源

油菜素类固醇、茉莉酸及增强 ２ 种激素的信号途径

能增强植物对 ＲＳＶ的抗性[２６]ꎮ
虽然 ｍｉｃｒｏＲＮＡ是植物和病原体相互作用的关

键调节因子ꎬｍｉｃｒｏＲＮＡ 介导的 ＲＮＡ 沉默是重要的

抗病毒机制ꎬ但参与抗病毒防御的 ｍｉＲＮＡ及其潜在

机制仍然难以捉摸ꎮ ＡＧＯ１８ 蛋白与植物内源的

ｍｉＲ５２８竞争性结合ꎬ从而释放靶基因抗坏血酸氧化

酶(ＡＯ)ꎬＡＯ 通过氧化抗坏血酸反应调节植物稳态ꎬ
进而增强水稻的抗病毒能力[２７]ꎮ 病毒侵染会导致

转录因子 ＯｓＳＰＬ９ 的表达水平显著下调ꎬ而 ｍｉＲ５２８
受 ＳＰＬ９转录激活调控ꎬ因此积累量减少ꎬ进而提高

ＡＯ 的表达量ꎬ抑制 ＲＳＶ 的侵染从而提高植株的抗

性[２８]ꎮ 相比于传统育种方式ꎬ通过 ＲＮＡｉ 和人工

ｍｉＲＮＡ转基因抗病毒技术等手段能够更快更有效

地选育出水稻抗病品种ꎮ

２　 条纹叶枯病病毒传毒介体灰飞虱的
研究进展

２.１　 灰飞虱对条纹叶枯病的传毒特性

灰飞虱主要通过携带病毒的雌虫经卵传播或者

由无毒灰飞虱刺吸毒株ꎬ获毒后再去刺吸正常植株

以此传毒这 ２ 种方式来传播 ＲＳＶꎮ 灰飞虱最短用

１０~１５ ｍｉｎ便可获毒ꎬ获毒后终身带毒ꎬ但传毒能力

下降[２９]ꎮ 造成水稻条纹叶枯病流行的主要原因是

灰飞虱在水稻和其他适应性寄主间来回传毒ꎮ 灰飞

虱通过持久增殖的方式在水稻植株之间传播 ＲＳＶꎬ
并通过卵将病毒垂直传播给后代ꎬ从而产生天然带

毒的昆虫ꎬ增加了 ＲＳＶ的防治难度ꎮ 图 １ 为灰飞虱

经卵传毒示意ꎮ

图 １　 灰飞虱经卵传毒示意

Ｆｉｇ.１ 　 Ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｖｉｒｕｓ ｔｒａｎｓｍｉｔｔｅｄ ｔｈｒｏｕｇｈ ｅｇｇｓ ｉｎ ｓｍａｌｌ
ｂｒｏｗｎ ｐｌａｎｔｈｏｐｐｅｒ

２.２　 条纹叶枯病的鉴定方法

ＲＳＶ鉴定主要有田间鉴定和室内人工鉴定 ２种
方式ꎮ 在田间鉴定研究方面ꎬ周彤等[３０]通过接种强

度确定有效的接种虫量ꎬ防止虫量较低而带毒率较

高和虫量过高而带毒率过低的情况发生ꎬ避免抗性

评价失真ꎮ 周彤等[３１]从接种时间、强度和苗龄 ３ 方

面进行研究ꎬ认为最佳接种条件是每株接种２~６头、
接种４８~７２ ｈ、接种０.５~１􀆰 ５叶龄ꎮ 在室内人工苗期

强迫饲毒鉴定方面ꎬ目前鉴定体系已经较为完善ꎬ主
要流程为:在圆形塑料钵(钵底部有小孔便于渗透

吸水)中盛放一定量营养土ꎬ将抗、感对照品种和待

鉴定家系进行浸种催芽ꎬ播种于塑料钵中ꎬ再将这些

塑料钵放置于周转箱内ꎬ并始终保持周转箱中有适

量水ꎮ 每个塑料钵播种 ３０粒ꎬ当秧苗长至 １􀆰 ５ 叶到

２􀆰 ０叶期时进行间苗ꎬ淘汰长势不好的弱苗ꎬ间苗后

２ ｄ进行接虫鉴定ꎮ 接虫时每个塑料钵用无底透明

罩盖住ꎬ顶端用纱布封口ꎬ以每株 ５头１~２龄灰飞虱

若虫的量进行接虫ꎮ 每天用毛笔或小软刷轻轻驱赶

虫 ２次从而使幼苗饲毒均匀ꎮ ２ ｄ 后将接种所用的

灰飞虱移走ꎬ将接种后的幼苗移植于大田或者温室

内ꎮ 接种后 １个月左右ꎬ调查发病情况[３２]ꎮ

３　 水稻条纹叶枯病抗性遗传的研究进
展

３.１　 水稻条纹叶枯病抗性基因定位

水稻抗病多为数量性状ꎬ由于抗条纹叶枯病表

型鉴定比较复杂精细ꎬ花费时间较长ꎬ研究较为缓

慢ꎮ Ｈａｙａｎｏ￣Ｓａｉｔｏ等[３３]从巴基斯坦的籼稻品种 Ｍｏ￣
ｄａｎ中将 Ｓｔｖ￣ｂｉ 基因定位于第 １１ 号染色体上 ＸＮ￣
ｐｂ２２０ 与 ＸＮｐｂ２５７ / ＸＮｐｂ２５４ 这 ２个标记间约 ２８６ ｋｂ
的片段内ꎮ Ｓｔｖ￣ｂｉ 一直作为抗条纹叶枯病的稳定抗

源用于育种ꎬ携带 Ｓｔｖ￣ｂｉ 基因的水稻品种在 ５０ 多年

来一直表现出稳定的抗性ꎬ该基因最终定位在 １１ 号
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染色体长臂上标记 ＳＴ４９ 和 ＳＴ８２ 之间的 ４８ ｋｂ 区间

并被成功克隆[３４]ꎮ Ｉｓｅ 等[３５]发现具有抗稻瘟病基

因 Ｐｉｂ 的优良抗病品种 ＢＬｌ 含有与 Ｓｔｖ￣ｂｉ 位点不等

位的新抗病基因ꎮ Ｗｕ等[３６]利用籼稻品种特青和感

病粳稻品种 Ｌｅｍｏｎｔ 构建染色体单片段代换系ꎬ将
ｑＳＴＶ１１ＴＱ基因定位于第 １１ 号染色体 ＣＡＰｓ３ 和

ＣＡＰｓ２ 之间约 ５５􀆰 ７ ｋｂ 的区间ꎮ Ｚｈａｎｇ 等[３２]利用高

抗籼稻品种 Ｋａｓａｌａｔｈ 将 ｑＳＴＶ１１ＫＡＳ基因定位在第 １１
号染色体 ２ 个标记 Ｃ１ 和 Ｒ５３ 之间约 ３９􀆰 ２ ｋｂ 的区

间ꎬ该基因最终被成功克隆ꎬ也是最早被克隆的抗条

纹叶枯病基因ꎬ被命名为 ＳＴＶ１１[３７]ꎮ Ｗａｎｇ 等[３８]利

用籼稻品种 ＩＲ２４将 ｑＳＴＶ１１￣ｉ 基因定位于 １１号染色

体标记 Ｆ１２￣１ 和 Ｆ１２￣２０ 之间约 ７４ ｋｂ 的区间内ꎮ
Ｚｈａｎｇ 等[３９] 将来自日本的籼稻品种 Ｈａｂａｔａｋｉ 的
ｑＳＴＶ１１ＨＡＢ￣１基因定位于第 １１ 号染色体标记 Ｒ１５￣
ＲＭ２０９ 约 ３３３ ｋｂ区间内ꎬ将 ｑＳＴＶ１１ＨＡＢ￣２基因定位于

第 １１号染色体标记 Ｒ６９ 和 Ｒ７３ 间约 ２０３ ｋｂ 的区

间ꎮ Ｋｗｏｎ 等[４０] 利 用 籼 稻 品 种 Ｓｈｉｎｇｗａｎｇ 将

ｑＳＴＶ１１ＳＧ基因定位于 １１号染色体 ２个标记 ＩｎＤｅｌ １１
和 ＩｎＤｅｌ ５ 之间约 １５０ ｋｂ的区间ꎮ
３.２　 水稻条纹叶枯病抗性基因的图位克隆

克隆水稻条纹叶枯病抗性基因可以阐明水稻抗

条纹叶枯病的分子机理ꎬ利用分子标记辅助选择

(ＭＡＳ)或基因工程方法选育出抗条纹叶枯病的水

稻新品种ꎬ相比传统育种方法更为方便快捷ꎬ也对条

纹叶枯病的防治和水稻的安全生产具有十分重要的

应用价值ꎮ Ｓｔｖ￣ｂｉ 是最新被克隆的条纹叶枯病抗性

基因ꎬ研究发现 Ｓｔｖ￣ｂｉ 在分生组织中起作用ꎬ能保护

植物免受热胁迫ꎬＳｔｖ￣ｂｉ 通过编码的热激蛋白引起超

敏反应(ＨＲ)来赋予对病原体的抗性ꎬ从而防止病

原体的入侵和繁殖ꎮ 富含亮氨酸重复序列(ＮＢＳ￣
ＬＲＲ)的结构域蛋白是植物抗病基因的最主要类型ꎬ
研究发现 ＮＢＳ￣ＬＲＲ 蛋白与致病因子之间的相互作

用需要热激蛋白ꎬＳｔｖｂ￣ｉ 基因赋予的病毒抗性归因于

宿主分生组织细胞对热应激的基本反应[３４]ꎮ 之前

有研究结果表明ꎬ热激蛋白 ７０(Ｈｓｐ７０ｓ)参与构建病

毒复制复合体ꎬ在病毒感染期间发挥各种作用ꎬ并且

ＨＳＰ７０可能与病毒 ＲｄＲｐ 互作ꎬ从而在病毒复制中

发挥功能[４１]ꎮ ｑＳＴＶ１１ＫＡＳ是最早被克隆的抗条纹叶

枯病基因ꎬ命名为 ＳＴＶ１１ꎬ该基因编码一个磺基转移

酶(ＯｓＳＯＴ１)ꎬ能够催化水杨酸(ＳＡ)转化为磺化 ＳＡ
(ＳＳＡ)ꎬ导致 ＳＡ在 ＲＳＶ感染的植株中积累增加ꎬ并

抑制病毒复制[３７]ꎮ

４　 水稻抗条纹叶枯病育种研究进展

日本最早进行水稻抗条纹叶枯病育种ꎬ首先开

始利用抗性基因 Ｓｔｖｂ￣ｉꎮ 通过数代回交ꎬ将 Ｓｔｖｂ￣ｉ 引
入日本的粳稻品种农林 ８ 号中ꎬ并在回交后代 ＢＣ５
家系中选育出了 ２ 个抗性品种 Ｓｔ Ｎｏ. １ 和中国

３１[４２]ꎬ随后利用这 ２个品种作为亲本ꎬ选育出爱知 ６
号、青空等品种ꎬ并将来源于陆稻的抗性基因 Ｓｔｖ￣ａ、
Ｓｔｖ￣ｂ 引入粳稻品种中ꎬ从而选育出了中国 ４０、中国

４１和中国 ４２等品种[４３]ꎮ 虽然这些品种表现出了稳

定的抗病性ꎬ但由于连锁累赘ꎬ一些不利基因也被导

入进来ꎬ导致稻米外观和食味品质有一些缺陷ꎬ因此

在推广上受到了限制ꎮ
国内于 ２０世纪 ８０年代开始进行条纹叶枯病抗

源和抗性品种选育工作ꎮ 邢祖颐等[４４]选育出了中

作 ９、中作 １８０、中作 ５９ 等水稻品种ꎮ 在 ２０００ 年前

后ꎬ条纹叶枯病大面积暴发ꎬ造成了严重损失ꎬ普遍

导致２０％~ ３０％的产量损失ꎬ个别重病区造成了

３０％~４０％的产量损失ꎬ甚至颗粒无收ꎬ因此抗条纹

叶枯病育种被作为育种的重要方向ꎬ先后选育出宁

粳 １号、徐稻 ３号、徐稻 ４号、南粳 ４４、南粳 ５２、盐粳

５ 号、盐稻 ８号、武运粳 ２３号、扬粳 ９５３８、镇稻 ８８、镇
稻 ９９等高产优质抗条纹叶枯病品种[４５￣４８]ꎮ 上海地

区主要栽培推广的水稻品种都有对条纹叶枯病缺乏

抗性的状况ꎬ针对这一现状ꎬ上海市农业科学院利用

与 ｑＳＴＶ￣１１ｂ 紧 密 连 锁 的 标 记ꎬ 选 育 出 沪 香 粳

１５１[４９]、沪香粳 １０６[５０]和沪软 １２１２[５１]等高抗条纹叶

枯病的水稻品种ꎮ

５　 问题与展望

防治灰飞虱和其传播的病毒病主要通过种植抗

性品种、及时清除杂草、加强苗床管理和使用药剂进

行杀虫预防等方式ꎮ 大田中通过调整播期和作物布

局ꎬ使水稻的移栽期和灰飞虱迁飞期错开ꎬ并加强管

理促进分蘖ꎬ再加上防虫网育秧等手段ꎬ已经取得较

为理想的防治效果[５２]ꎮ
目前生产上推广的大多数水稻抗病品种存在抗

性基因较少、位点单一的问题ꎬ例如抗 ＲＳＶ 主要通

过 １１号染色体的 ５大数量性状位点(ＱＴＬ)ꎬ这样可

能会使抗性被免疫ꎬ品种抗性丧失ꎮ 需要不断发现

新的抗源和挖掘新的抗性位点ꎬ培育聚合多基因的
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抗性品种从而提高抗性强度和广度ꎬ使抗性不会轻

易被灰飞虱免疫ꎬ通过基因的遗传多样性和丰富性

来减少病毒致病性变异发生的可能ꎬ从而有效控制

病害[５３]ꎮ 但研究结果表明ꎬ自然条件下 ＲＳＶ 不存

在专化致病型的情况ꎬ主要以混合致病群出现ꎬ目前

病毒变异主要是因为地理隔离[５４]ꎮ 加强病毒和寄

主之间的互作关系和抗病毒基因的克隆与功能研

究ꎬ会加快分子选育抗性品种的进程ꎮ
自２００１－２００３年水稻条纹叶枯病暴发以来ꎬ江

苏省抗条纹叶枯病粳稻育种取得了显著成效ꎬ选育

了以盐稻 ８号、南粳 ４６、徐稻 ３ 号等为代表的抗条

纹叶枯病粳稻品种ꎬ有效降低了水稻条纹叶枯病暴

发所造成的危害ꎬ为江苏省水稻稳产作出了积极贡

献ꎮ 近些年江苏省育成的粳稻品种条纹叶枯病抗性

水平均能够达到中感以上ꎬ其中本单位主持选育的

盐稻 ８号为江苏省进一步开展抗条纹叶枯病育种提

供了坚实的技术基础ꎬ是江苏省抗条纹叶枯病中粳

稻新品种选育的重大突破ꎬ该品种是高产稳产、米质

较优的中熟中粳稻品种ꎮ 有利于病毒与寄主之间互

作机理、病毒致病分子机制和品种抗性基因抗性机

理的研究进一步加深和转基因技术的快速发展ꎬ为
选育水稻抗病品种提供了新的策略ꎮ
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