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摇 摇 摘要:摇 2011 ~ 2014 年从江苏省五大水稻种植区采集1 219份水稻稻瘟病标样,分离得到 634 株单孢菌株,研究

分析了江苏省稻瘟病菌种群动态及毒力变化情况。 种群动态分析结果显示,江苏省稻瘟病菌共有 5 群 19 个生理

小种,各水稻栽培区的种群分布差异较大,连云港、徐州和南通稻区,小种类群较为复杂,均出现了 5 群 10 个小种,
南京、淮安和扬州地区稻瘟病菌种群组成相对简单,其中南京地区出现了 4 群 5 个小种,淮安和扬州地区,仅出现 3
群 5 个小种和 3 群 4 个小种;在分离得到的稻瘟病菌生理小种中,ZG1种群小种出现频率最高,为优势小种。 毒力

变化分析结果表明,江苏省稻瘟病菌对已知抗性基因 Pi鄄k、Pi鄄ks、Pi鄄b 和 Pi鄄t 的毒力频率较高,对 Pi鄄ta、 Pi鄄ta2、Pi鄄z
和 Pi鄄zt的毒力频率较低,说明 Pi鄄ta、Pi鄄ta2等抗性基因在江苏省水稻育种上仍具有较高的应用价值,而 Pi鄄k、Pi鄄ks等
抗性基因已不适合在江苏省水稻抗病育种中推广使用。
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Changes of Magnaporthe oryzae population and virulence in Jiangsu prov鄄
ince from 2011 to 2014

WANG Wei鄄duo,摇 YU Jun鄄jie,摇 NIE Ya鄄feng,摇 YIN Xiao鄄le,摇 YU Mi鄄na,摇 MENG Xiang鄄kun,摇 LIU Yong鄄feng
( Institute of Plant Protection, Jiangsu Academy of Agricultural Sciences, Nanjing 210014, China)

摇 摇 Abstract:摇 634 monospore strains of Magnaporthe oryzae were isolated from rice blast disease samples collected from five
major rice planting areas in 2011-2014, and the races and virulence of M. oryzae were studied in Jiangsu province. The M.
oryzae population can be classified into 5 groups and 19 races, 5 groups and 10 races in Lianyungang, Xuzhou, and Nantong, and
only 4 groups and 5 races in Nanjing, 3 groups 5 races and 3 groups 4 races in Huaian and Yangzhou. ZG1 group was the domi鄄
nant race in Jiangsu province. The virulence frequency of M. oryzea to four resistance genes Pi鄄ta, Pi鄄ta2, Pi鄄z and Pi鄄zt was
very low, from 2%-8%, but was relatively high to other four resistance genes Pi鄄k, Pi鄄ks, Pi鄄b and Pi鄄t, indicating that the re鄄
sistance genes Pi鄄ta, Pi鄄ta2, Pi鄄z and Pi鄄zt are of value for rice breeding in Jiangsu province.

Key words: 摇 Magnaporthe oryzae; physiological
race; virulence frequency

摇 摇 由病原菌 Magnaporthe oryzae 引起的稻瘟病是

水稻生产上的重要病害,严重威胁水稻的生产安

全[1鄄4]。 江苏省水稻种植面积大,2014 年全省水稻

种植面积达到 2. 27伊106 hm2,稻瘟病每年都有不同
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程度的发生,严重影响江苏省水稻的产量和品

质[5鄄7]。 目前防治水稻稻瘟病最有效的措施是选育

和利用抗病品种,但稻瘟病菌具有遗传多样性和复

杂的田间种群结构,易产生致病性分化,从而导致一

些抗病水稻品种推广 3 ~ 5 年后即丧失抗病性[8鄄10]。
因此从稻瘟病菌种群结构和对已知抗性基因毒力研

究入手,明确稻瘟病菌的种群分布,掌握稻瘟病菌的

毒力变化规律,对于指导水稻抗病品种选育和生产

上科学合理布局抗病品种防治稻瘟病均有重要意

义。 本研究对采集自江苏省水稻主要栽培地区的稻

瘟病菌单孢分离菌株进行了生理小种鉴定和毒力频

率分析,旨在掌握各地区稻瘟病菌种群结构和对已

知水稻抗性基因的毒力,为江苏省水稻抗病育种和

稻瘟病的综合防治提供理论依据。

1摇 材料与方法

1. 1摇 稻瘟病标样的采集

2011 ~ 2014 年从江苏省南通、苏州、常州、南
京、徐州、盐城、连云港、淮安、扬州等水稻主要种植

区累计采集稻瘟病标样1 219份,分离获得单孢菌株

634 株(表 1)。

表 1摇 标样采集和菌株分离信息

Table 1摇 Collected samples and isolates of Magnaporthe oryzae each

year

项目
年份

2011 2012 2013 2014
合计

样品 (份) 164 323 311 421 1 219

菌株 (株) 113 102 182 237 634

1. 2摇 稻瘟病菌单孢分离

菌株分离:参照刘永锋等[11] 的方法。 将水稻叶

片发病部位剪下,用无菌水浸泡 4 ~ 6 h,然后放入铺

有薄层脱脂棉的培养皿中,置于 25 益下恒温保湿培

养 24 h,待水稻叶片发病部位长出孢子后,在显微镜

下用挑针挑取单孢置于2%的琼脂培养基上,在25 益
下培养,长出菌落后移到 PDA 斜面培养基上培养。
1. 3摇 育苗

选用 7 个全国统一水稻鉴别品种(东农 363、关
东 51、特特勃、珍龙 13、四丰 43、合江 18 和丽江新团

黑谷)和日本清泽系列 13 个具有已知抗性基因的

鉴别品种,即新 2 号(Pi鄄ks、Pi鄄sh)、爱知旭[Pi鄄a、Pi鄄
19( t)]、藤坂 5 号(Pi鄄i、Pi鄄sh)、草笛(Pi鄄k、Pi鄄sh)、
露明(Pi鄄km、Pi鄄sh)、福锦(Pi鄄z、Pi鄄sh)、K1(Pi鄄ta)、
Pi鄄4 号(Pi鄄 ta2、Pi鄄sh)、城堡 1 号(Pi鄄zt、Pi鄄sh)、K60
(Pi鄄kp、Pi鄄sh)、BL玉(Pi鄄b、Pi鄄sh)、K59(Pi鄄t、Pi鄄 ks)
和 K3(Pi鄄 kh)。 水稻种子浸种催芽处理 2 d,催芽后

的种子播种在育秧盘(60 cm伊30 cm伊4 cm)中。 每

个品种播 3 行(即 3 次重复),每行 10 穴,每穴播种

10 粒左右。 在温室中培养到 4 叶 1 心时接种水稻

稻瘟病菌。
1. 4摇 稻瘟病菌孢子悬浮液制备及接种

挑取稻瘟菌菌块移到水稻秸秆培养基(玉米

粉 20 g,水稻秸秆 40 g,琼脂 20 g,水 1 L,121 益 ,
灭菌 20 min)上,25 益下培养 7 d,然后放在黑光

灯下连续光照培养 3 d,待产生孢子后,用无菌水

洗下培养基表面的孢子,并用纱布滤掉菌丝,配
制成5伊10 5CFU / ml的孢子悬浮液。 接种前,先在

玻璃接种箱中喷洒酒精消毒,再喷无菌水保湿处

理。 将秧苗置于接种箱内,然后通过接种箱侧面

上的圆孔喷雾接种 30 ml 孢子悬浮液,接种后

25 益恒温保湿培养,24 h 后移入遮阳棚内,白天

每隔 1 h 喷水保湿 5 min,使棚内的湿度保持在

90% 以上。
1. 5摇 调查统计

调查时间为接种后 10 d,稻瘟病菌生理小种鉴

定按照全国稻瘟病生理小种联合试验组的标准[12]

划分;稻瘟病菌毒力频率计算公式参照司权民等[13]

的方法,即:毒力频率 = {对测试品种(基因)有毒力

的菌株数 /总菌株数}伊100% 。

2摇 结果与分析

2. 1摇 江苏省水稻稻瘟病菌种群分布

利用全国统一的 7 个水稻鉴别品种对 2011 ~
2014 年江苏省水稻主要种植区的 634 株单孢分离

菌株进行生理小种鉴定,可将其划分为 5 群 19 个

生理小种。 2011 ~ 2014 年 ZG 种群(仅 ZG1一个生

理小种)一直保持较高的出现频率, 2011 ~ 2014
年出现频率分别达到 37郾 3% 、39郾 2% 、40郾 7% 和

42郾 1% ,为江苏省稻瘟病菌优势小种(图 1)。 相

比 2001 ~ 2010 年调查结果[11] ,ZB 和 ZC 种群的出

现频率上升较为明显,ZB 种群在 2011 ~ 2014 年的

出现频率分别达到 12郾 2% 、15郾 7% 、24郾 2% 和

682 江 苏 农 业 学 报 摇 2015 年 第 31 卷 第 2 期



24郾 7% ,ZC 种群的出现频率分别达到 22郾 9% 、
33郾 1% 、33郾 3%和 36郾 8% ;ZD 和 ZE 种群出现频率

在逐年降低, 2014 年 ZD 种群的出现频率仅为

4郾 3% ,ZE 种群在 2011 年和 2012 年的出现频率仅

为 10郾 1%和 1郾 0% ,而在 2013 年和 2014 年的田间

采集标样中没有分离到该种群的稻瘟病菌菌株。
综上所述,ZG 种群仍为江苏省稻瘟病菌的优势种

群,ZB 和 ZC 种群的出现频率有逐年上升的趋势,
说明这 3 个种群的稻瘟病菌与江苏省主栽品种有

较高的亲和性。

图 1摇 2011 ~ 2014 年江苏省水稻稻瘟病菌种群分布

Fig. 1 摇 Distribution of M. oryzae races in Jiangsu province
from 2011 to 2014

2. 2摇 江苏省不同地区稻瘟病菌生理小种分布

从江苏省不同地区稻瘟病菌生理小种分布分

析结果(表 2)可知,各水稻栽培区的稻瘟病菌种

群分布差异较大,连云港、徐州和南通稻区,稻瘟

病菌小种类群较为复杂,均出现了 5 群 10 个小种;
南京、淮安和扬州地区稻瘟病菌种群结构相对简

单,南京地区,出现了 4 群 5 个小种;淮安和扬州

地区,仅出现 3 群 5 个小种和 3 群 4 个小种。 ZG1

为江苏省稻瘟病菌优势小种,在江苏省各稻区均

有分布,由于苏南、苏北稻区气候条件和水稻品种

布局的差异,稻瘟病菌次优生理小种差别较大,在
苏州、常州、南通等南部低纬度稻区,次优生理小

种为 ZC15,在扬州、盐城、徐州等北部高纬度稻区,
次优生理小种为 ZB15。
2. 3摇 江苏省稻瘟病菌生理小种年度间变化

江苏省稻瘟病菌不同生理小种年度间变化

分析结果 (表 3 ) 显示,江苏省稻瘟病菌生理小

种数量呈现逐年递减的趋势,2011 年和 2012
年江苏省主要水稻种植区分别出现了 5 群 14
个生理小种和 5 群 12 个生理小种,2013 年出现

4 群 11 个生理小种,2014 年仅出现 4 群 10 个

生理小种。

表 2摇 江苏省主要稻区稻瘟病菌生理小种地区分布

Table 2摇 Distribution of M. oryzae races in rice planting regions of Jiangsu province

地区 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 小种分布 摇 摇 摇 优势小种及频率(% )

苏州 ZB1、ZB3、ZB5、ZB15、ZC3、ZC7、ZC15、ZD1、ZE3、ZG1 ZG1(44. 1% )、ZC15(35. 3% )

常州 ZB1、ZB11、ZB15、ZB17、ZC13、ZC15、ZD3、ZE1、ZG1 ZG1(56. 6% )、ZC1 5(22. 4% )、ZB15(18. 4% )

南通 ZB1、ZB15、ZC1、ZC7、、ZC15、ZD1、ZD3、ZE1、ZE3、ZG1 ZG1(24. 5% )、ZC15(18. 7% )

南京 ZB15、ZC7、ZC15、ZD1、ZG1 ZG1(30. 2% )、ZC15(30. 1% )

扬州 ZB1、ZB15、ZC15、ZG1 ZG1(41. 3% )、ZB15(28. 3% )

盐城 ZB1、ZC1、ZC7、ZB15、ZD1、ZD5、ZE3、ZE7、ZG1 ZG1(34. 5% )、ZB15(20. 7% )

淮安 ZB1、ZB3、ZB15、ZC15、ZG1 ZG1(42. 3% )、ZB15(29. 2% )

徐州 ZB1、ZB5、ZB15、ZC1、ZC3、ZD1、ZD5、ZE1、ZE3、ZG1 ZG1(36. 3% )、ZB15(26. 6% )

连云港 ZB3、ZB15、ZB1 3、ZC3、ZC7、ZC13、ZC15、ZD1、ZE3、ZG1 ZG1(30. 3% 、ZB15(16. 7% )、ZC15(12. 4% )
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表 3摇 不同年度间江苏省稻瘟病菌生理小种分布

Table 3 摇 Distribution of M. oryzae races among years in Jiangsu
province

年度 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 稻瘟病菌生理小种

2011 摇 B1、B3、B15、C1、C7、C15、D1、D3、D5、D7、E1、E3、E7、G1

2012 摇 B1、B5、B11、B13、B15、C3、C7、C15、D3、D5、E1、G1

2013 摇 B5、B11、B13、B15、B17、C7、C9、C13、C15、D5、G1

2014 摇 B5、B13、B15、B17、C7、C9、C13、C15、D7、G1、

2. 4摇 江苏省稻瘟病菌毒力频率分析

江苏省稻瘟病菌对已知水稻抗性基因毒力频率

测定结果见表 4,稻瘟病菌对抗性基因 Pi鄄k、Pi鄄ks和

Pi鄄b 的毒力频率较高(70% ~ 90% ),2011 ~ 2014 年

平均毒力频率分别为 84郾 1% 、84郾 4% 和 75郾 2% ;对
Pi鄄a、Pi鄄km、Pi鄄kp 和 Pi鄄t 的毒力频率中等 (20% ~
55% ),平均毒力频率为 24郾 8% 、30郾 2% 、29郾 5% 和

42郾 1% ,;对 Pi鄄i、Pi鄄ta、Pi鄄ta2、Pi鄄z、Pi鄄zt和 Pi鄄kh的毒

力频率较低(0 ~ 10% ),平均毒力频率仅为 4郾 9% 、
5郾 1% 、2郾 2% 、5郾 7% 、1郾 9% 和 4郾 4% 。 虽然江苏省

稻瘟病菌对抗性基因 Pi鄄t 的平均毒力频率中等,但
有逐 年 上 升 的 趋 势, 2014 年 毒 力 频 率 已 达 到

51郾 5% 。

表 4摇 江苏省稻瘟病菌对已知抗性基因毒力频率

Table 4摇 Virulence frequency of M. oryzae to rice resistance genes

鉴别品种摇 摇 摇 抗性基因
毒力频率(% )

2011 年 2012 年 2013 年 2014 年 平均

新 2 号 Pi鄄ks、Pi鄄sh 83. 3 89. 2 84. 2 80. 9 84. 4

爱知旭 Pi鄄a、Pi鄄sh 23. 7 29. 4 23. 2 23. 0 24. 8

藤坂 5 号 Pi鄄i、Pi鄄sh 3. 3 6. 9 8. 4 1. 1 4. 9

草笛 Pi鄄k、Pi鄄sh 87. 3 89. 2 85. 3 74. 3 84. 1

露明 Pi鄄km、Pi鄄sh 34. 4 33. 3 24. 2 29. 1 30. 2

富锦 Pi鄄z、Pi鄄sh 7. 5 5. 9 7. 4 1. 9 5. 7

K1 Pi鄄ta 2. 2 6. 7 8. 4 2. 7 5. 1

Pi鄄4 Pi鄄ta2、Pi鄄sh 3. 2 1. 8 2. 1 1. 5 2. 2

城堡 1 号 Pi鄄zt、Pi鄄sh 0 0 5. 3 2. 3 1. 9

K60 Pi鄄kp、Pi鄄 sh 18. 3 42. 2 44. 2 13. 3 29. 5

BL玉 Pi鄄b、Pi鄄 sh 76. 9 72. 5 80 71. 5 75. 2

K59 Pi鄄t、Pi鄄ks 30. 8 39. 2 46. 8 51. 5 42. 1

K3 Pi鄄kh 2. 5 8. 8 4. 2 1. 9 4. 4

3摇 讨 论

本研究对 2011鄄2014 年江苏省稻瘟病菌种群动

态及毒力变化进行了分析,结果表明,江苏省稻瘟病

菌共有 5 群 19 个生理小种,各稻区稻瘟病菌种群分

布差异较大,连云港、徐州和南通地区稻瘟病菌种群

结构较为复杂,南京、淮安和扬州地区稻瘟病菌种群

结构相对简单,有研究结果表明大面积种植单一水

稻品种易导致稻瘟病菌种群出现相对专一的强致病

力生理小种[14],同时稻瘟病菌生理小种种群组成也

会影响田间主栽品种的抗病性[15鄄20]。 南京、淮安等

地稻瘟病菌种群结构简单与这些地区大面积推广种

植单一优质高产水稻品种有关,为了维持田间稻瘟

病菌生理小种种群结构的稳定,预防强致病力优势

小种的积累,应适当加强这些地区田间主栽品种的

多样化种植。 近 20 年来 ZG1一直是江苏省稻瘟病

菌稳定的优势小种[21],1999 年以前其分离率达到

75%以上[22]。 比较 2001 ~ 2010 年江苏省稻瘟病菌

生理小种分布变化情况[11],ZG1 小种仍为江苏省稻

瘟病菌优势小种;ZB 群和 ZC 群小种的出现频率有

所增长。 ZG1生理小种的多年流行及 ZB 和 ZC 群小

种出现频率的上升,说明江苏省各稻区的主栽品种
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与上述稻瘟病菌生理小种有较好的亲和性,利于其

田间发生和流行。 毒力变化分析结果显示,江苏省

稻瘟病菌对已知抗性基因 Pi鄄ta、 Pi鄄ta2、Pi鄄z 和 Pi鄄zt

的毒力频率较低,说明 Pi鄄ta、Pi鄄ta2等抗性基因仍具

有较高的应用价值,可作为优良的抗源在江苏省水

稻抗病育种中推广使用;抗性基因 Pi鄄k、Pi鄄ks和 Pi鄄b
对江苏省稻瘟病菌的抗性较低,在农业生产中使用

含上述抗性基因的水稻品种已存在潜在高风险。
综上所述,江苏省稻瘟病菌种群结构正在发生

改变,江苏主要稻区稻瘟病菌优势小种正在积累,稻
瘟病菌优势小种与水稻主栽品种的亲和性有逐年上

升趋势,鉴于致病力较强的 ZB 和 ZC 群小种出现频

率的上升,江苏省的育种专家应前瞻性地选育一些

针对 ZB 和 ZC 群小种的水稻抗病资源,应对潜在的

病害爆发风险。 同时江苏省稻瘟病菌对 Pi鄄k 等抗

性基因的毒力频率较高,提示江苏省应引进其他有

效的水稻抗性资源,同时水稻品种布局也应更加多

元化,有利于有效预防稻瘟病的流行和危害。
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