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江西省水稻主要品种抗瘟基因型的推导
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摘要:利用 22 个稻瘟病菌鉴别菌株，采用离体叶段接种，测定江西省 211 个水稻品种的抗瘟基因型。根据试验
结果的推导，供试品种分别含有 1 ～ 6 个不等的抗瘟基因，共分为 30 个类群。其中含 1，2 和 3 个基因的品种数
分别为 130，41 和 29 个，所占比例分别为 61． 61%，19． 43%和 13． 74% ; 而含 4 ～ 6 个基因的品种数总共 11 个，
所占比例为 5． 21%。表明江西省绝大多数水稻品种，含 1 ～ 3 个抗瘟基因。211 个品种总共推导出 18 个抗瘟
基因，从基因出现的频率来看，频率大于 5%的基因有 9 个，分别是 Pi － sh、Pi － km、Pi － ta2、Pi － 9 、Pi － 5、Pi －
z、Pi － 3、Pi － 1、Pi － kh，其中又以 Pi － kh 频率最高，为 62． 09% ; Pi － ta、Pi － kp、Pi － 12、Pi － zt、Pi － b、Pi － 7、Pi －
20、Pi － 11、Pi － z5 9 个抗瘟基因出现频率均在 5%以下; 此外，Pi － a、Pi － k、Pi － ks、Pi － 19、Pi － i、Pi － t 6 个
抗瘟基因型在供试水稻品种中均未检测到，这些结果为江西省水稻抗瘟品种的选用及合理布局提供了依据。

关键词:江西; 水稻品种; 稻瘟病; 抗瘟基因型

中图分类号: S511． 032 文献标志码: A 文章编号: 1000 － 2286( 2011) 01 － 0032 － 06

Deduction of Resistant Genotype of 211 Rice Varieties
against Magnaporthe oryzae in Jiangxi Province
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Abstract: Deduction of blast － resistant genes of 211 rice varieties collected from Jiangxi in 2009 was con-
ducted by in vitro inoculation of rice leave segments，using 22 rice blast ( Magnaporthe oryzae) differential iso-
lates． 18 resistant genes were deduced in the 211 rice varieties，of 18genes，the appearance frequencies of 9
genes i． e． Pi － sh，Pi － km，Pi － ta2，Pi － 9，Pi － 5，Pi － z，Pi － 3，Pi － 1，Pi － kh，were above 5%，of
them，the Pi － kh was of the highest appearance frequency of 62． 09% ． those of 9 genes i． e． Pi － ta，Pi － kp，

Pi － 12，Pi － zt，Pi － b，Pi － 7，Pi － 20，Pi － 11，Pi － z5 were below 5% ． Six genes i． e． Pi － a，Pi － k，Pi
－ ks，Pi － 19，Pi － i，Pi － t were not detected in the tested varieties． The results provide a basis for choosing
new blast － resistant varieties and their rational distribution．
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由真菌( Magnaporthe oryzae) 引起的稻瘟病是水稻生产上潜在威胁最严重的病害，现全球 85 个有水
稻种植的国家和地区均有发生，每年水稻由于稻瘟病导致的损失，约占总产量的 10% ～ 15%，损失达数
十亿美元［1］。我国南北稻区均有发生，病害流行地区，重的损失可达 40% ～ 50%，特别重的田块甚至颗
粒无收［2］。
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通过对稻瘟病菌系统的研究表明，水稻与稻瘟病菌之间的特异互作，符合 Flor“基因对基因”假
说［3 － 4］。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。目前已经定位了至少 73 个抗性基因，已经克隆了 9 个稻瘟病抗性基因［5］，已克隆并研究
得比较详细的无毒基因有 PWLI － 2［6 － 7］、AVR － Pita［8］、AVRI － C039［9 － 10］、ACEI［11］。
根据这一假说，要做到抗瘟品种的合理布局，一是要了解稻瘟病菌的无毒基因，二是要了解水稻品

种所含的相对应的抗瘟基因。在掌握了江西省稻瘟病菌无毒基因的基础上［12］，我们开展了利用 22 个
稻瘟病菌鉴别菌株［13］，采用叶片离体接种的方法推导 211 份供试水稻品种抗瘟基因型的研究，旨在为
江西省水稻抗瘟品种的选用和合理布局提供科学依据。

1 材料与方法
1． 1 材料
收集 2009 年江西省栽培水稻品种及材料共 211 份，其中品种 202 份，中间材料 9 份。感病对照为

丽江新团黑谷( LTH) 。
供试的 22 个鉴别菌株及其与 24 个具有不同抗瘟基因型水稻的抗感反应型( 表 1) ，由中国农业大

学分子植物病理室提供。
1． 2 方法
1． 2． 1 稻瘟病菌株培养 22 个菌株活化培养基均为 PDA 培养基，产孢培养基为燕麦片番茄汁培养
基［13］或玉米粉稻杆汁培养基［14］，在产孢培养基上生长 7 d后，在黑光灯下光照 3 d产孢备用。
1． 2． 2 水稻育苗 育苗土壤为肥沃稻田土，水稻浸种、催芽后播种于 100 孔塑料育秧盘内，每孔播一个
品种，7 ～ 8 粒。待水稻苗长到二叶一心时，每盘施尿素 1． 5 g，待三叶一心时，每盘再施尿素 1． 5 g。

表 1 22 个鉴别菌株对不同抗瘟型基因型水稻的抗感反应
Tab． 1 Reaction pattern of 24 resistance genes to 22 isolates of M． orgzae

抗瘟基因

Gene

菌株对不同抗性基因的反应型 Reaction of blast strain to different genes

RB1 RB2 RB3 RB4 RB5 RB6 RB7 RB8 RB9 RB10 RB11 RB12 RB13 RB14 RB15 RB16 RB17 RB18 RB19 RB20 RB21 RB22

Pi － a R S R S S S S S S S R S S S S S R S S R S S

Pi － k R S R S S S S R S R S S S S S S R S S S S S

Pi － ks R R R S R R S S S R S R S S S S S R S S S S

Pi －19 R R R S S S S S S S R R R R S S S S R S S S

Pi － ta R S S S S S S R R S S R R S R S R R R S S S

Pi － i R S R S S S R S R R R S S S R S R R R R S R

Pi － kp R R R S R R R R R R S S S S S S R S R S S S

Pi － t R S R R R S S R S S R R S S R R S R R S S S

Pi － zt R R R R R R S S S R R R R S R S R S R R S S

Pi －12 R R R R S S S S S S R R R R S S S R S R R S

Pi － b R R S R S S S S S S R R R R S S S R S R R S

Pi － sh R R R R S R S S S R S R R S R S S S R S R S

Pi －7 R R R S S S R R R R R R S S S S R S S S R S

Pi －20 R R S R R S S R S R R R S R S S S S R R R S

Pi －11 R R R R S S S R S S R R R S S S R R R S R R

Pi － z R S R R S R S S R R R R R R R R S R R R S R

Pi － z5 R S R R R R R R R R R R S S R R R S R R S S

Pi －3 R S R S S S R R R R R R R R S S R S R R S R

Pi －1 R R R S R R R R S R R S R R R R R S R S S S

Pi －5 R S R S S S S S R R R R R R S R R R R R R R

Pi － km R R R S R R R R R R S S S R R R R R R R S R

Pi － kh R R R R R R R R R R S R R R R R R R R S R S

Pi － ta2 R S R R R S R R R R R S R R R R R R R R R S

Pi －9 R R R R S S R R R S R R R R R S R R R R R R

1． 2． 3 接种 取尚未完全展开的水稻第 5 叶中部 5 cm左右的叶段，于保湿的培养皿内，每皿放 3 个叶
段。用 0． 25 g /L Tween － 20 水溶液从培养基上洗下孢子，调节至 2 × 105 个 /mL。将 4 μL 孢子悬浮液
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点接于叶段上，每叶段点接 3 滴。然后将培养皿置于 26 ℃、完全黑暗、相对湿度 100%条件下保湿
24 h，随后在 12 h光暗交替循环中培养。
1． 2． 4 病害调查 培养 6 d后进行病害调查。如无病斑或病斑很小，为黑褐色坏死斑，中心无产孢区，
记为 R; 病斑较大，中心灰色( 能产孢) ，边缘褐色或有黄色晕圈，记为 S。试验重复 2 次。

2 结果与分析
2． 1 江西省 211 个水稻品种的抗瘟基因型推导
将 22 个鉴别菌株分别接种 211 个参试品种后的抗感反应型与表 1 的模式反应型进行比较，结果可

分为 30 类( 表 2) ，测得所有供试品种中含有 Pi － ta、Pi － kp、Pi － 12、Pi － b、Pi － sh、Pi － 7、Pi － 20、Pi －
11、Pi － zt、Pi － z、Pi － z5、Pi － 3、Pi － 1、Pi － 5、Pi － km、Pi － kh、Pi － ta2、Pi － 9 等 18 个抗瘟基因。
从表 2 可知，在供试的水稻品种中，出现的抗瘟基因个数有很大差异，其中最少的只含一个抗瘟基

因，而最多的含 6 个抗瘟基因，如荣优 317( Pi － ta、Pi － z5、Pi － 5、Pi － km、Pi － kh、Pi － ta2) 。
表 2 供试品种的抗瘟基因型分类

Tab． 2 Classification of blast resistance genotype of rice varieties

类别

Type
水稻品种

Rice varieties
推断基因型

Deduced genotype

1 威优 623、95A /916 Pi － 1、Pi － kh

Ⅱ优航 1 号、株 1s /美香粘

2 T优 463、金优 16、株两优 039 Pi － sh、Pi － kh

3 优Ⅰ706、跃新 1 号 Pi － b、Pi － sh

4 优Ⅰ402、优Ⅰ66、金优 974、香两优 68、株两优 99、T优 535 Pi － kh

八两优 136、准两优 527、y两优 1 号、金优 207、汕优 644

协优 432、雅农 1600、T优 968、隆平 601、金优 77、隆平 305

T优 111、湘丰 70A /873、粤香优 823、T优 259、T优 180、先农 25

欣荣优 023、Ⅱ优 1308、ek优 4 号、田两优 402、Ⅱ优 3301、奥优 28

赣晚籼 30 号、汇早丰 2 号、汇早丰 1 号、ZA /R105、两优金典 6 号

威优 644、Ⅱ优 7599、中优 2596、江杂 1 号 、籼杂优 0403、陆两优 996

先农 37、金优 71、9771S /宜恢 3 号、株 1S /R619、翔 S － 1 /RD1、T优 898

株两优 317、株两优 606、协优洲 156、中早 36、陵两优 32、陆两优 136

株两优 758、陆两优中早壹号、优Ⅰ313、金泰优 563、成丰 3 号

中 2 优 280、优Ⅰ536、优Ⅰ1 号、两优 39、瑞丰优 8106、e优 8116

陆两优 578、优Ⅰ651、威优众 01、兴 e优 8127、元丰 A/R71

赣早 A/R7186、赣早优 66 、田两优 227

5 金优 402、深优 9576、瑞丰优 104、乐科 A/R66 Pi － km

6 隆平 001 、99 优 155 Pi － 5、Pi － km

7 优ⅠA/R7302 － 1、H959A /R8086、五优 308、株两优 02 Pi － kh、Pi － ta2

株两优 005、陆两优 4024、天优 156、株两优 2008

8 丰源优 299、99A /R7186、99A /700339、赣早 A/402 Pi － kh、Pi － 9

9 汕优 46、汕优 82、岳优 6135、湘丰 70A /R3929、六两优 3327 Pi － 9

金优 458、翔两优 T774、393s /早 116、赣早 A/700339、株两优洲 481

10 隆平 006、陆两优 819、威优 644、G4 优 916 Pi － kh、Pi － ta2、Pi － 9

11 佳优 615、T优 15、岳优 105、金典 30 号、荣优 463 Pi － 5

12 T优 6135、中优 66、仁两优 26、株 1S /R152 Pi － z5、Pi － km、Pi － kh、Pi － ta2
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续表 2 供试品种的抗瘟基因型分类

Tab． 2 Classification of blast resistance genotype of rice varieties

13 Ⅱ优 107、T优 297、湘丰优 402 Pi － z

14 优Ⅰ458、欣荣优 2067、两优 2138 Pi － km、Pi － kh、Pi － ta2

瑞丰优 189、陆两优 20、欣荣 3 号

15 田两优 4 号、金优 3801、瑞丰优 106 Pi － 1、Pi － km、Pi － kh

16 威优 418、五优 156、株两优洲 206、株两优洲 418

16 先农 29、e优 2 号、浙 733、393s /早 116 Pi － z、Pi － km

17 Ⅱ优 838、丰优 191、田两优 66、Ⅱ优航 1 号 Pi － sh、Pi － 20、Pi － 5、Pi － kh、Pi － ta2

18 汇早丰 3 号、金优 463、鈺香优 436、威优 156 Pi － km、Pi － kh

19 金优 816、江四优 99、鄱优 364 Pi － 7、Pi － 3

20 T优 5128 Pi － 12、Pi － sh、Pi － 11、Pi － 9

21 中 259 安、优Ⅰ512 Pi － z、Pi － kh、Pi － ta2、Pi － 9

22 金典 008、Ⅱ优 838、中优 1 号、陵两优 611、宜 S优 53 Pi － ta、Pi － 5、Pi － 9

23 湘丰优 9 号、谷丰 A/2900、天优 116、金优 125 Pi － 3

24 淦鑫 203 Pi － sh、Pi － 5、Pi － 9

25 陆两优 563、中早 35、03 优 998、株两优 321 Pi － z5、Pi － kh

26 汕优 416、两优 9959 Pi － kp、Pi － 3、Pi － km、Pi － kh、Pi － ta2

27 荣优 317 Pi － ta、Pi － z5、Pi － 5、Pi － km、Pi － kh、Pi － ta2

28 金优 213、优ⅠA/R7302 － 2、荣优 916、Ⅱ优 416 Pi － sh

两优 0293 、隆平 208、Ⅱ优 1733、隆平 207、金优 968

先农 3 号、江科 736、荣优 1506、株两优 711、Ⅱ优辐 819

优Ⅰ1 号、金优 992、春光一号、株两优 09、中组 7 号

金优 145、株两优 711、翔两优 T711、株两优洲 136、金优 3382

H750S /H676、欣荣 2045、金优 313、威优 916、五优 623

洪崖优 3 号、金优洲 142、五优 313、荣优 301

29 岳两优 224、优ⅠA/R2058、赣早 A/700155 Pi － 20、Pi － 3

30 Ⅱ优明 86、金优 706、金优 898 Pi － zt、Pi － sh、Pi － kh

2． 2 抗瘟基因在江西水稻品种出现的频率
供试水稻品种测得的 18 个抗瘟基因出现的次数和频率均不相同，出现范围为 1 ～ 131 次( 表 3) 。

表 3 抗瘟基因出现的次数与频率

Tab． 3 The appearance times and frequency of the resistance gene

基因

Gene
出现次数

Times
出现频率 /%
Frequency

基因 Gene
出现次数

Times
出现频率 /%
Frequency

Pi － ta 6 2． 84 Pi － z 13 6． 16

Pi － kp 2 0． 95 Pi － z5 9 4． 27

Pi － 12 1 0． 47 Pi － 3 12 5． 69

Pi － b 2 0． 95 Pi － 1 11 5． 21

Pi － sh 44 20． 85 Pi － 5 18 8． 53

Pi － 7 3 1． 42 Pi － km 34 16． 11

Pi － 20 7 3． 32 Pi － kh 131 62． 09

Pi － 11 1 0． 47 Pi － ta2 31 14． 69

Pi － zt 3 1． 42 Pi － 9 27 12． 80
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从表 3 可知，在 211 份供试品种中出现次数、频率最高的抗瘟基因是 Pi － kh，共出现 131 次，出现频率为
62． 09% ; 然后依次为 Pi － sh( 44 次、20． 85% ) 、Pi － km ( 34 次、16． 11% ) 、Pi － ta2( 31 次、14． 69% )、Pi －9
( 27次、12． 80% )、Pi －5( 18次、8． 53% )、Pi － z( 13次、6． 16% )、Pi －3( 12次、5． 69% )、Pi －1( 11次、6． 64% ) ; Pi
－ ta、Pi － kp、Pi － 12、Pi － b、Pi － 7、Pi － 20、Pi － 11、Pi － zt、Pi － z5 等 9 个抗瘟基因在本次试验中测得的
次数较少，出现频率都在 5%以下; 在本次试验中，Pi － a、Pi － k、Pi － ks、Pi － 19、Pi － i、Pi － t等 6 个基因
型在供试水稻品种中均未检测到。

3 讨 论
稻瘟病菌是致病性高度分化的群体，小种类群随着寄主抗瘟基因组成的变化而改变，致使品种的抗

瘟性下降，并最终导致抗病品种抗瘟性丧失。了解品种本身的抗瘟基因型，挖掘新的抗瘟资源，是抗瘟
育种及抗瘟品种合理布局的基础。本试验发现不少水稻品种含多个抗瘟基因，如荣优 317，含 6 个抗瘟
基因( Pi － ta、Pi － z5、Pi － 5、Pi － km、Pi － kh、Pi － ta2) 。然而，江西省水稻品种抗瘟基因型存在明显的不
足，根据李湘民等的研究结果［15］发现，在已知的 30 个水稻抗瘟基因中，Pi － zt、Pi － 1、Pi － z5 和 Pi － k
等 4 个抗瘟基因对江西省稻瘟病菌群体表现出较高的抗性频率，分别为 82． 05%、73． 33%、72． 54%和
70． 77%。然而，这 4 种基因在本次试验出现的频率极低，分别是 1． 42%、5． 21%、4． 27%和 0。这揭示，
在今后江西省的抗瘟育种中，应单个或聚合地使用这些广谱性的抗源，以提高品种的抗瘟性。通过比较
还发现，虽然 Pi － kh 在本次试验中出现的次数及频率最高，但该基因对江西省稻瘟病菌群体表现出低

的抗性频率( 39． 90% ) ［15］，这表明这些品种的抗瘟水平仍然不高。
国内利用生物多样性防治稻瘟病进行了大量的研究和实践，并取得了良好的社会、经济和生态效

益［16 － 17］。根据这一理论，要做到抗瘟品种的合理布局，就是要避免同一品种或含有相同抗瘟基因的不
同品种大面积集中连片种植。根据表 2 的结果，含单基因 Pi － kh 的品种共有 71 个，包括早、中和晚稻，
因此我们要尽可能避免含 Pi － kh 的早稻品种集中连片大面积种植。当然我们也发现试验结果存在的问题，
如株两优 09和春光 1号是 2009年江西早稻主推品种，均含有相同的基因 Pi － sh( 抗性频率为 28． 21%［15］)。
然而，两品种多年的大田表现及田间试验的鉴定结果一致表明，株两优 09 对叶瘟和穗瘟表现为抗性，而
春光 1 号均表现为感病［18］，这说明株两优 09 还含有未知的抗瘟基因。根据已有的报道，目前已经定位
了至少 73 个抗性基因［5］，但本项试验设计仅提供了 22 个主效抗瘟基因的信息。只有提供更多的主效
抗瘟基因信息，鉴定的结果才更客观、更可靠，这样在根据“水稻品种的抗瘟性 =稻瘟病菌的无毒基因
+水稻品种相应的抗瘟基因”进行品种布局时，才能真正取得好的效果。
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