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江西省稻瘟病菌的无毒基因分析
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摘要 :以 30个水稻抗稻瘟病近等基因系或单基因系为材料 ,在水稻苗期接种 ,测定来自江西省水稻产区 195个

稻瘟病菌单孢菌株的致病性。结果表明 ,江西省稻瘟病菌群体含有 29个与测试抗病基因相对应的无毒基因 ,

但未检测到无毒基因 A vr - a (2) ,其中 60. 00%菌株表现出强致病性。病菌群体对抗瘟基因 Pi - z
t
, P i - 1 ( 1) ,

P i - z5和 Pi - k表现出较低的毒力频率 ,表明这些抗瘟基因在江西省可作抗源单独或聚会使用。2006 - 2008年

江西省稻瘟病菌群体中分别出现了 24, 27, 29个无毒基因 ,其中有 24个无毒基因在各年份均有分布 , A vr - a

(1) , A vr - a (2) , A vr - i, A vr - ks (1) , A vr - ks (2) , A vr - ta, A vr - b, A vr - t, A vr - sh (2) , A vr - k
m

, A vr - ta ( C) , A vr -

ta2 , A vr - kp (C) , A vr - b (C) , A vr - 3 (1)和 A vr - 5 ( t)等 16个无毒基因的出现频率均低于 30% ,提示在江西省内

与之相对应的抗瘟基因在抗稻瘟病育种中应慎用。江西省稻瘟病菌单孢菌株无毒基因组合数目为 0～18个 ,

数字相对较小。
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　　Abstract: Pathogenicity of 195 M agnaporthe oryzae single spore isolates from Indica rice in J iangxi during

2006 - 2008 was studied using 30 blast - resistant monogenic lines at the seedling stage. The results indicated

that 29 avirulence genes, which corresponded to the resistance genes, were detected in J iangxi isolates, while

Avr - a (2) failed to be detected, and 60. 00% isolates had stronger pathogenicity. The virulence frequency of

the isolate group to resistance genes P i - z
t
, P i - 1 (1) , P i - z

5
and P i - k, 23 was lower, which suggested that

these resistance genes could be used as resistance resources in rice breeding in J iangxi Province. 24, 27 and 29

avirulence genes were detected in the isolates collected in the period from 2006 - 2008 respectively. 24 aviru2
lence genes were detected each year. Avirulence genes A vr - a (1) , A vr - a (2) , A vr - i, A vr - ks (1) , A vr - ks

(2) , Avr - ta, A vr - b, A vr - t, A vr - sh (2) , A vr - k
m

, A vr - ta (C) , A vr - ta
2
, A vr - k

p ( C) , A vr - b ( C ) , A vr - 3

(1) and A vr - 5 ( t) occurred at a frequency of below 30% , it revealed that resistance genes which correspon2
ded to these avirulence genes m ight not be suitable to app ly in breeding rice of resistance for controlling blast

in J iangxi Province. The number of avirulence gene combinations ranged 0 - 18, and the number is compara2
tively small.
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由真菌 M agnaporthe oryzae (无性代为 Pyricu laria oryzae)引起的稻瘟病是一种毁灭性的、严重影响水

稻高产、稳产的重要病害。每年均有不同程度的发生 ,流行年份 ,重病地区一般减产 10% ～20% ,重的

达 40% ～50% ,局部田块甚至颗粒无收 [ 1 ]。2004 - 2006年江西省稻瘟病连续 3年大发生 ,发生面积分

别为 53万 hm2 , 58万 hm2 和 43万 hm2 ,累计绝产面积超过 5 300 hm2。

对稻瘟病菌系统研究的证据表明 ,水稻与稻瘟病菌之间的特异互作 ,符合 Flor“基因对基因 ”假

说 [ 2 - 3 ]。也就是说 ,水稻有一抗病基因 ,稻瘟菌中就会有相对应的无毒基因 ,这种特异互作使水稻表现

为抗病反应。无毒基因是基因对基因病害的病原菌中决定寄主植物品种特异抗性表达与否的基因 ,其

缺失、表达破坏或功能区域的变异将导致病原菌群体中产生新的毒性小种、继而导致含有对应抗病基因

的作物品种抗病性的丧失 [ 4 - 5 ]。在应用上 ,对稻瘟病菌无毒基因的了解有助于指导抗病品种的选育、布

局和轮用 ,以有效地控制稻瘟病。

1　材料与方法

1. 1　材料

供试的 195个单孢菌株是 2006 - 2008年从江西省各县、市的水稻产区采集并分离到的。供试品种

为国际水稻研究所 ( IRR I)提供的 6个 CO39近等基因系 ,即 C101LAC ( Pil) , C101A51 ( P /2) , C104PKT

( P /3) , C101PKT( Pi4a) , C105TTP - 4 - L23 ( Pi4b)和轮回亲本品种 CO39;由 IRR I - 日本合作育成的 24

个水稻抗稻瘟病单基因系 (广东农科院朱小源教授转赠 ) ,即 IRBL a - A, IRBL a - C, IRBL i - F5, IRBL ks -

F5, IRBL kS - S, lRBL lk - Ka, lRBL k
p

- K60, IRBL k
h

- K3, IRBL z - Fu, IRBL z
5

- CA, IRBL z
t

- T, IRBL ta - K1,

IRBL ta - CT2, IRBL b - B , IRBL t - K59, IRBL sh - S, IRBL sh - B , IRBL1 - CL, IRBL3 - CP4, IRBL5 - M , IR2
BL7 - M , IRBL9 - W , IRBL12 - M , IRBL19 - A ,其携带的抗瘟基因和供体见表 1。

1. 2　方法

致病性测定参照陈福如等 [ 6 ]的方法。病情调查参照周江鸿等 [ 7 ]的方法。单个菌株对所有测试水

稻品种的致病率 [ 8 ]
=感病的水稻品种数 /所有测试的水稻品种数 ×100% ;菌株群体对单个水稻品种的

毒力频率 =对测试水稻品种有毒力的菌株数 /所有菌株数 ×100%。

2　结果与分析

2. 1　江西省稻瘟病菌对 30个已知水稻抗瘟基因的致病性

从 195个供试稻瘟病菌株对 30个已知水稻抗瘟基因的致病性测定结果来看 ,强致病力和较强致病

力的菌株所占的比例较高 ,按照致病率 ( PF ) ≥70%为强致病力、50% ≤PF < 70%为较强致病力 , 20%

≤PF < 50%为中等致病力、PF < 20%为弱致病力的标准划分 ,江西省稻瘟病群体中强致病力菌株 117

个、较强致病力菌株 61个、中等致病力菌株 17个 ,分别占供试菌株总数的 60. 00%、31. 28%和 8. 72% ,

没有测试到弱致病力菌株。这说明强致病性和较强致病性菌株在江西省稻瘟病菌群体中占优势 ,即江

西稻瘟病菌以广谱强致病性菌株为主。

2. 2　江西省稻瘟病菌对 30个水稻抗瘟基因的毒力频率

从表 1可知 , 195个稻瘟病菌群体对 30个水稻抗瘟基因均表现毒力 ,毒力频率最高的抗性基因为

P i - a (2) ,其频率为 100% ,最小的是 P i - z
t
,其频率为 17. 95% ,平均毒力频率为 69. 20%。毒力频率超

过 50%的有 23个抗性基因 ,占总数的 76. 7%。含 P i - a ( 2 ) , P i - ks ( 1 ) , P i - b, P i - k
m

, P i - ta ( C ) , P i

- k
p (C)等基因的水稻品种其毒性频率都超过了 90% ,表明含这些抗瘟基因的水稻品种在江西省已丧

失了抗性。

毒力频率较低的抗瘟基因有 Pi - z
t
, P i - 1 ( 1 ) , P i - z

5 和 P i - k,其频率分别为 17. 95%、26. 67%、

27. 46%和 29. 23%。说明含有这些抗瘟基因的水稻品种在江西省内可以应用。
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表 1　江西稻瘟病菌对不同抗瘟基因的毒力频率

Tab. 1　V irulence frequency of M. oryzae isola tes from J iangx i to 30 resistan t - bla st genes

供体

Donor

已知基因

Known gene

毒力频率 /%

Frequency

供体

Donor

已知基因

Known gene

毒力频率 /%

Frequency

CO39 Pi - a (2) 100 Shin 2 Pi - sh (1) 71. 79

A ichi - asahi Pi - a (1) 82. 05 BL1 Pi - sh (2) 84. 10

Fujisaka 5 Pi - I 84. 10 荔支江 L izijiang Pi - k (C) 37. 11

Fujisaka 5 Pi - ks (1) 93. 30 华北大米 North grain Pi - km 94. 36

Shin 2 Pi - ks (2) 80. 51 Tadukan Pi - ta (C) 91. 24

Kanto51 Pi - k 29. 23 Tadukan Pi - ta2 77. 44

K60 Pi - kp 38. 97 Pusur Pi - kp (C) 97. 95

K3 Pi - kh 60. 10 Tijahaja Pi - b (C) 77. 44

Fukunishiki Pi - z 63. 59 C101LAC Pi - 1 (1) 26. 67

C101A51 Pi - z5 27. 46 C104PKT Pi - 3 (1) 69. 23

Toride l P i - z
t 17. 95 Shin 2 P i - 5 ( t) 78. 97

C105TTP2L9 Pi - ta (2) 76. 92 R IL29 P i - 7 ( t) 70. 26

C101PKT Pi - ta 84. 67 WHD - IS - 75 - 1 - 127 P i - 9 ( t) 36. 41

BL1 Pi - b 98. 45 R IL10 Pi - 12 ( t) 47. 94

K59 Pi - t 89. 23 A ichi - asahi Pi - 19 ( t) 88. 21

　　来源不同且具有相同名称的基因后面加“ (C) ”;“ (1) ”、“ (2) ”以示区别 ,其中来源于中国的后面加 C。 (1)和 (2)

是具有相同的基因名称、从不同的供体亲本中分离得到。

　　 (C) , (1) and (2) were attached to the same genes, but derived from different donor parents, to distinguish from each oth2

er, (C) was attached to the genes from China.

2. 3　2006 - 2008年江西省稻瘟病菌所含无毒基因的分析

结果显示 (表 2) , 2006 - 2008年江西省稻瘟病菌分别出现了 24, 27, 29个不同来源的无毒基因 ,出
表 2　江西省稻瘟病菌无毒基因在 2006 - 2008年间的分布

Tab. 2　D istr ibution of the av irulence gene of M. oryzae isola tes from J iangx i dur ing 2006 - 2008

无毒基因

Avirulence gene

出现频率 /% Occurrence frequency

2006年 2007年 2008年

无毒基因

Avirulence gene

出现频率 /% Occurrence frequency

2006年 2007年 2008年

A vr - a (1) 19. 61 15. 52 18. 60 A vr - sh (1) 19. 61 20. 69 38. 37

A vr - a (2) 0. 00 0. 00 0. 00 A vr - sh (2) 5. 88 13. 79 23. 26

A vr - I 5. 88 12. 07 24. 42 A vr - k (C) 66. 67 70. 69 53. 49

A vr - ks (1) 5. 88 5. 17 8. 13 A vr - k
m 0. 00 0. 00 12. 79

A vr - ks (2) 5. 88 5. 17 25. 58 A vr - ta (C) 9. 80 6. 89 9. 30

A vr - k 62. 74 74. 13 61. 63 A vr - ta2 13. 73 15. 52 29. 07

A vr - kp 39. 21 43. 10 84. 88 A vr - kp (C) 0. 00 1. 72 3. 49

A vr - k
h 41. 18 55. 17 26. 75 A vr - b (C) 15. 69 20. 69 29. 07

A vr - z 19. 61 22. 41 55. 81 A vr - 1 (1) 88. 24 67. 24 58. 14

A vr - z
5 54. 90 70. 69 83. 72 A vr - 3 (1) 29. 41 29. 31 29. 07

A vr - z
t 72. 55 77. 58 90. 69 A vr - 5 ( t) 13. 73 12. 07 31. 39

A vr - ta (2) 5. 88 10. 34 41. 86 A vr - 7 ( t) 60. 78 5. 17 27. 91

A vr - ta 0. 00 8. 62 29. 07 A vr - 9 ( t) 54. 90 46. 55 80. 23

A vr - b 0. 00 0. 00 3. 49 A vr - 12 ( t) 56. 86 60. 34 43. 02

A vr - t 11. 76 10. 34 10. 47 A vr - 19 ( t) 0. 00 8. 62 20. 93
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现频率不低于 70%的无毒基因分别为 2, 4, 4个 ,分别占无毒基因总数的 6. 67% , 13. 33% , 13. 33%。

2006 - 2008年无毒基因出现频率的平均值分别是 26. 01% , 26. 32% , 35. 15%。比较 2006 - 2008年各

年无毒基因出现的频率可以得知 , 3年频率平均值逐年增加 , 2006年除 Avr - a ( 2 ) , A vr - ta, A vr - b, A vr

- k
m

, A vr - k
p (C) , A vr - 19 ( t)外 , 2007年除 A vr - a ( 2) , A vr - b, A vr - k

m 外 , 2008年除 A vr - a ( 2 )外 ,其

余所有的无毒基因在各年份均有分布 ,其中 Avr - k, A vr - z
t
, A vr - z

5
, A vr - 1 (1)与 A vr - k ( C ) 5种无毒基

因在各个年份出现频率都高于 50% ,说明与之相对应的抗性基因的水稻品种在江西省内可以应用。此

外 ,无毒基因 A vr - a (2)在 3年中均未检测到 ,表明相对应的抗病基因 pi - a (2)完全丧失了对江西省稻

瘟病菌的抗性。

从表 3我们可以得知 , 195个菌株中分别含有 0～18个数目不等的基因组合 ,其中含有 5, 6, 7, 9, 13

个无毒基因组合的病菌较多 ,其分别占群体的 7. 18% , 6. 15% , 13. 85% , 9. 23% , 13. 33% ,出现频率高

的基因其参与组合的频率也高。
表 3　2006 - 2008年江西省稻瘟病菌无毒基因组合

Tab. 3　The av irulence gene com b ina tion of M. oryzae isola tes dur ing 2006 - 2008

无毒基因组合数目

No. of avirulence

gene combination

菌株出现数

No. of

isolates

基因组合频率 /%

Frequency of

gene combination

无毒基因组合数目

No. of avirulence

gene combination

菌株出现数

No. of

isolates

基因组合频率 /%

Frequency of

gene combination

0 7 3. 59 10 8 4. 10

1 7 3. 59 11 8 4. 10

2 5 2. 56 12 6 3. 08

3 7 3. 59 13 26 13. 33

4 5 2. 56 14 6 5. 13

5 14 7. 18 15 3 3. 08

6 12 6. 15 16 10 5. 13

7 27 13. 85 17 9 8. 21

8 9 8. 21 18 8 4. 10

9 18 9. 23

3　讨　论

本研究结果表明 ,江西省多数稻瘟病菌对携带这些已知抗病基因的水稻品种具有较强的致病能力。

病菌的毒力频率不仅可以反映出病原物的毒性 ,还可以反映出寄主的抗病性。从毒力结果分析 ,含 P i

- k , P i - z
5
, P i - z

t
, P i - 1 (1)等基因的水稻品种均表现出弱病力 ,说明这些抗病基因对病菌具有较宽的

抗谱 ,在水稻抗病育种中有较大的利用价值 ,可作为有效的抗病基因使用。抗病基因还可以通过基于组

合手段 (互补、重叠或累加 )将这些抗瘟基因聚合于一体 ,对育成抗瘟基因的新品种和延长抗瘟品种的

应用年限具有重要的作用。

江西省稻瘟病菌含有 29个与测试抗病基因相对应的无毒基因 ,并以不同的频率出现在不用的年

份 ,其中以 2008年出现的次数和频率最高。A vr - a (1) , A vr - a (2) , A vr - i, A vr - ks (1) , A vr - ks (2) ,

Avr - ta, A vr - b, A vr - t, A vr - sh (2) , A vr - k
m

, A vr - ta (C) , A vr - ta
2
, A vr - k

p (C) , Avr - b (C) , Avr - 3

(1) , Avr - 5 ( t)等 16个无毒基因的出现频率均低于 30% ,由此可知 ,与之相对应的抗病基因已基本丧

失抗性 ,所以在江西省内与之相对应的抗瘟基因在抗稻瘟病育种中应慎用。

杨秀娟等 [ 8 ]报道福建省 2003 - 2006年采集并分离到的 87个稻瘟病单孢菌株中 ,无毒基因组合数

目是 8～40,且含有 17, 14, 23, 18和 16个无毒基因组合的病菌较多 ;而本项研究表明 , 195个江西省稻

瘟病单孢菌株无毒基因组合数目是 0～18个 ,且含有 5, 6, 7, 9, 13个无毒基因组合的菌株较多。由于菌

株含有的无毒基因数越多 ,其致病性就越弱 ,这说明江西省稻瘟病菌群体的致病性强于福建省稻瘟病菌

群体。显然 ,这与江西省的地理生态环境、水稻品种的选用及布局有关。
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