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我国东北稻区稻瘟病的研究进展
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摘要:东北水稻种植区是我国粳稻的主产区，长期以来稻瘟病是生产中危害最严重的病害之一。本研究就近 30 年来东北
稻区稻瘟病菌优势种群和优势小种变迁，主栽品种抗性进行了综述，分析了已鉴定的稻瘟病抗性基因在东北稻区的利用价

值，同时对该地区稻瘟病研究存在的问题与今后的研究方向进行了讨论，以期为水稻抗稻瘟病的育种提供参考。
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Abstract: Rice blast has an important economic impact during the past many years，causing significant yield
losses in the northeastern rice growing region，where japonica cultivars have been widely planted． We have sur-
veyed the predominant population and race changing of Magnaporthe oryzae，and the resistance of rice cultivars dur-
ing the last 30 years． Moreover，the utilization values of the identified resistance genes，and the key research as-
pects in the future were also discussed． These results will supply some suggestion for the further research about ef-
fectively controlling rice blast in this region．
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稻瘟病是由 Magnaporthe oryzae( 无性态: Pyricu-
laria oryzae) 引起的一种突发性强、易于流行的水稻
重要病害之一。我国常年粳稻种植面积约为 733. 3
万 hm2，东北三省种植面积为 314 万 hm2，产量为

2118. 9 万 t，分别占全国粳稻总面积的 43. 0%、总产
量的 40. 1%。但是，由于稻瘟病的危害，年度间单
产水平波动剧烈，稻瘟病暴发流行的年份减产可达

50% ～80%，甚至绝产。例如，2005 年，黑龙江稻区
稻瘟病大发生，受害面积超过 60 万 hm2，其中绝产

面积近 46. 7hm2［1］。因此，稻瘟病是东北稻区水稻
高产稳产的重要限制因素之一。
早在 20 世纪 20 年代，国内外研究者就开展了

水稻稻瘟病抗性遗传分析，选育了一些优良的抗病

品种。对稻瘟病菌优势种群和生理小种的消长状态
进行监测是围绕稻瘟病进行的另一项研究内容，目

的在于为抗病育种工作提供可靠的依据，从而提高

当地主栽品种的抗性。随着人们认识到单一的品种
栽培促使稻瘟病菌变异形成新的优势种群，水稻品
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种的栽培也向着多样化发展。
近年来，分子生物学技术加速了水稻对稻瘟病

抗性分子基础的研究，稻瘟病抗病新基因的发现、定
位等方面的报道屡见不鲜，抗病基因 Pia、Pil、Pik 的
发现掀起了利用抗病基因进行分子标记辅助育种的

高潮; 无毒基因 PWL1 和 PWL2 的成功克隆为稻瘟
病研究提供了新的思路。本研究对东北稻区稻瘟病
研究进展进行了综述，以期为东北水稻种植区稻瘟

病的有效防治提供信息。

1 东北稻区稻瘟病菌优势种群及其
变迁
稻瘟病菌的致病性非常容易发生变异，种下不

同致病类群的组成与结构十分复杂［2］。1976 年，全
国稻瘟病菌生理小种联合试验组利用我国统一的鉴

别品种( 包括特特勃、珍龙 13、四丰 43、东农 363、关
东 51、合江 18 号、丽江新团黑谷等 7 个品种) 对稻
瘟病菌生理小种进行了划分与命名，将稻瘟病菌划

分为 ZA、ZB、ZC、ZD、ZE、ZF、ZG 7 个种群( 表 1) ，并
对东北稻区生理小种进行鉴定，结果表明东北稻区

稻瘟病菌小种数不足 10 个，优势小种为 ZG1 和
ZE1。之后，再未对东北各稻区稻瘟病菌小种进行
联合鉴定。

表 1 我国稻瘟病菌种群的毒力和寄生的水稻类型
Table 1 The pathogenicity of rice blast groups and infected

rice types in China

病菌种群

Pathogen group
致病性

Pathogenicity
水稻类型

Rice type

ZA 强 籼型

ZB 强 籼型

ZC 强 籼型

ZD 强 粳型

ZE 弱 粳型

ZF 弱 粳型

ZG 弱 粳型

1. 1 辽宁稻区
辽宁稻区的优势种群组成较简单，20 世纪 80

年代中期以来主要存在 ZA、ZD、ZE、ZF 种群，出现
频率也是此消彼长，例如，1981 年辽宁东南沿海地
区有 ZA群小种分布; 1982 年 ZA61 小种发展为辽
宁省的优势小种，导致抗病品种中丹 2 号丧失抗性
而发生感病; 1983-1984 年，随着中丹 2 号种植面积
的减少，ZA小种频率逐步回落; 至 1998 年，辽宁省
稻瘟病菌生理小种的组成为 ZD 群和 ZF 群，而且

ZD群呈下降趋势，ZF 群呈上升趋势［3-5］; 2000-2005
年，辽宁省流行的优势种群为 ZF 群和 ZE 群，近年
来致病性强的种群 ZA 出现频率增加，致病性弱的
种群 ZE出现频率下降［6］( 图 1 ) ，这些可能与辽宁
稻区主栽品种轮换更替有关。

图 1 辽宁省优势种群消长动态
Fig． 1 The variation of dominant rice blast

population in Liaoning province

1. 2 吉林稻区
吉林省关于稻瘟病菌生理小种的研究起步较

早，1963 年就开始了吉林省稻瘟病菌生理小种研究
的初步探索。1978-1980 年，吉粳 60 号作为吉林省
的主栽品种，致使侵染吉粳 60 号的小种 ZG1 J0出现
次数最多、分布广，是吉林省的优势小种［7］; 1980 年
以后，吉粳 60 号种植面积迅速减少，新引进的品种
滨旭几乎遍布全省各稻区，因此吉林省又出现了 26
个新的生理小种; 1987-1991 年滨旭的种植面积缩
小，吉粳 62 号和吉粳 63 号种植面积不断扩大，此期
间吉林省小种上升为 89 个［8］; 至 2002 年，ZD 群成
为吉林省的优势种群，ZD1 小种是当年的优势小种，
2003 年，ZE群和 ZE1 小种取代其成为优势种群和
优势小种; 2004 年，优势种群和优势小种又发生了
变化，ZF群和 ZG群是当年的优势种群，ZF1 和 ZG1
小种是当年的优势小种; 2005-2006 年，ZE 种群和
ZE1 小种又回升为当地的优势种群和优势小种［9］。
侵染吉林省的优势种群较为复杂多样，强毒小种不

突出，目前 ZG种群是优势种群( 图 2 ) ，这些可能与
吉林省种植品种的多样化有关。

图 2 吉林省优势种群消长动态
Fig. 2 The variation of dominant rice blast

population in Jilin province
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1. 3 黑龙江稻区
黑龙江省稻瘟病生理小种逐年增多，而优势小

种的数量也在增加。1978-1982 年，黑龙江省的优
势种群是 ZE、ZF、ZA、ZD，优势小种是 ZE1、ZF1、
ZD1、ZG1，其中 ZA17、ZD1 为致病性最强小种;
1983-1988 年，虽然优势种群和优势小种类型未发
生大的变化，但是各种群和各优势小种出现的频率

发生了变化，至此，黑龙江省形成了一个复杂的强致

病型的菌群结构［10］; 1996 年，ZEl 为优势小种［11］;
2002 年，优势小种变更为 ZG1［12］; 2006 年，ZE、ZG、
ZF为优势菌群，ZE1、ZGl、ZFl、ZE3 为优势小种［13］。
随着水稻栽培品种的多样化，优势种群和优势小种

也向多样化发展，目前 ZE、ZG 是优势菌群，其次为
ZA、ZF; ZB和 ZD菌群有上升的趋势; ZEI 和 ZGI 是
强致病生理小种( 图 3) 。

图 3 黑龙江省优势种群消长动态
Fig. 3 The variation of dominant rice blast

population in Heilongjiang province

综上所述，东北稻区稻瘟病菌生理小种呈多元

化，具有明显的区域性。如 2006 年，辽宁省的优势
种群是 ZA和 ZF，优势小种是 ZF1; 吉林省的优势种
群是 ZE，优势小种是 ZE1; 而在黑龙江省 ZE、ZG、ZF
为优势菌群，ZEI、ZGl、ZFl、ZE3 为优势小种。又比
如在吉林省，从整体情况来看，西部地区致病力弱的

小种出现频率相对较高，而中东部地区稻瘟病菌种

群数量多而且较为复杂，致病力强的小种出现频率

也相对较高［6，8，10］。

2 当前东北稻区主栽品种的抗性状况

从发展趋势上看，近年来国家北方水稻区试品种

的抗性呈现上升趋势。其中九 9632、辽粳 92-34、沈稻
8号等 20多个品种抗性水平均达到中抗以上［14］。
2. 1 辽宁稻区主栽品种抗性
当前辽宁省主栽品种中花粳 15、盐 21、开

9725、沈农 606、沈 98-20、97 ～ 122、东研 2 号等 7 个
品种在其种植地区表现较好的抗性，而盐粳 36、雨
田 6 号、港辐 5 号、辽农 996、新 95-1、辽东 5 号较易
感病［15］。

近年来，辽宁省以优质、高产、抗病为目标，选育
和引进了一批优良水稻品种，如用屉锦A和粳型特异
亲和恢复系 C418配组选育高抗穗颈瘟品种屉优418，
已在生产上累计推广种植 6. 6 万 hm2以上［16］; 辽 20A
与米质优良、高抗稻瘟病的 C2106配组育成的高抗稻
瘟病杂交粳稻新组合，已被大面积示范种植［17］。
总体看来，辽宁省种植的水稻品种抗性在逐步

增强，但是对于抗病品种的抗性遗传基础和抗谱尚

不清楚。
2. 2 吉林稻区水稻品种抗性
吉粳 88 是以日本高产优质品种奥羽 346 为母

本、长白 9 号为父本选育的超级稻品种，对稻瘟病抗
性较强，2006 年在吉林省种植面积已达 30 万 hm2，

占水田面积的 40%。超级稻单一品种大面积种植，
稻瘟病暴发流行的病害风险较大。

1996-1998 年参加吉林省区域试验的 35 个水稻
新品种中，抗性较好的品种有组培 11、九 9432、通
124 等 9 个品种，可以在全省种植，其他 26 个品种
可以根据在不同地区的抗性表现，合理搭配种

植［18］; 2001-2003 年吉林省区域试验的 23 个水稻新
品种均对苗瘟和叶瘟的抗性较好，但是无高抗穗瘟

的品种，参试品种中仅通育 217 和通系 150 对穗瘟
抗性稍好，表现为中等感病［19］。
2. 3 黑龙江稻区主栽品种抗性

1996-2008年，空育 131 年是黑龙江推广面积最
大的品种，种植比例占适宜区域的 60%。然而，空育
131对稻瘟病的抗性较差，易造成稻瘟病的大流行。
2006-2008年育成的水稻新品种只有龙粳 20 号、龙育
03-1804、垦稻 12以及空育 131稻瘟病发病较重，而龙
粳 24号、垦粳 1号、建 A182、龙粳 21号、绥粳 10号稻
瘟病发病较轻，抗性较好［20］; 在黑龙江省空育 131、龙
粳 14、龙盾 104等 13个主栽品种中，从品种对整个黑
龙江省稻瘟病菌株的抗性来看，抗性最好的是龙粳

14和龙盾 104，从品种对适宜积温带稻瘟病菌株的抗
性来看，第 2 积温带的绥粳 7 和第 3 积温带的龙盾
104分别是抗瘟性最好的品种［21］。
近些年来，秋光、超产、辽盐、辽粳、丹粳、沈农和营

8433等系列品种分布于东北各地区，随着地区种植品
种的多样化，稻瘟病菌群体与水稻品种互作体系保持

相对稳定，减轻了东北稻区稻瘟病大发生的威胁。

3 已知稻瘟病抗性基因在东北地区的
利用价值
迄今，通过广泛的遗传分析，已定位了 85 个稻
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瘟病抗性基因和 347 个 QTL 位点，绝大部分的基因
被定位在水稻的不同染色体上，其中 Pi21、Pi22、
Pi23、Pi34、Pi35 ( t) 、Pb1、Pif、Pikur1、Pikur2、Pi-se1
属于控制部分抗性基因的单基因，其余均为主效抗

性基因。在 85 个基因中，70 个基因采用分子标记
进行了染色体定位，5 个基因通过与已知基因的等
位性测定确定了其染色体位置［22］。目前已从水稻
中克隆了 13 个稻瘟病抗性基因，即 Pib、Pita、Pi2、
Pi9、Pi-zt、Pi-d2、Pi36、Pi37、Pikm、Pit、Pi5、Pid3、
Pikh; 以及 2 个 QTL位点，即 P21 和 Pb1［23-35］。
宋成艳等［36］利用 12 个日本鉴别品种的反应型

与日本的 7 个致病性稳定的菌系初步推断了 60 个
品种的抗性基因; 薛清芝等［37］，何琳等［38］利用 SSR
分子标记分别对抗稻瘟病基因 Pi15 ( t) 和 Pi-1 进行
检测，明确该基因在水稻主栽品种中的分布情况; 时

克等［39］利用源于 Pi-ta和 Pi-b抗性基因本身的功能
标记，结合接种鉴定，对 58 份水稻主栽品种进行 Pi-
ta和 Pi-b基因检测，结果表明该基因具有较高的利
用价值。已报道的基因在东北稻区的利用价值是:
( 1) 抗病基因 Pi-a、Pi-sh、Pi-kz、Pi-15( t) 和 Pi-19( t)
不具任何利用价值; ( 2 ) 抗病基因 Pi-i、Pi-k、Pi-1
( t) 、Pi-km、Pi-ta和 Pi-kp在多数地区已基本丧失抗
性，育种上不宜单独使用; ( 3) 抗病基因 Pi-b、Pi-ta2、
Pi-zt、Pi-kp、Pi-9( t) 和 Pi-t抗性较好，抗谱达到 80%
以上，但在个别地区感病率偏高，建议在育种中慎重

应用，最好 2 个以上抗源联合使用; ( 4 ) Pi-z 的抗性
最好，对在各地区稻瘟病菌的抗谱都很广，抗谱达到

95%以上，是当前最有效的抗源，在抗稻瘟病育种上
应优先加以考虑和利用。

4 稻瘟病菌无毒基因的研究进展

无毒基因是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丧失抗病性。对
无毒基因的研究是进一步研究稻瘟病的重要手段。
目前已定位了 40 多个稻瘟病菌无毒基因，其中

9 个已被成功克隆。PWL1 和 PWL2［40-41］首先被克
隆出来; 此后，AvrPi-ta、Avr1-CO39、ACE1、AvrPiz-t、
AvrPik /km /kp、AvrPia］、AvrPii［42-46］等 7 个无毒基因
又先后被克隆。
东北稻区关于稻瘟病菌无毒基因的研究鲜有报

道，仅张崎峰等［47］利用与无毒基因 Avr-pit、Avr-pia、
ACE1 紧密连锁的 3 个 SSR 标记对黑龙江省不同地

区的菌株进行 PCR扩增，结果表明，3 个无毒基因在
黑龙江省不同地区之间存在明显差异，同一基因在

不同地区分布差异也较大，无毒基因 Avr-pit、Avr-pia
和 ACE1 的出现频率分别为 43. 59%、36. 92%
和 30. 26%。

5 展望

东北稻区是我国主要的粮食生产基地，稻瘟病

长期以来威胁着东北稻区水稻的产量和品质。稻瘟
病菌的致病性易发生变异、水稻品种的抗性基因组
成简单以及大面积单一化种植是导致稻瘟病抗性丧

失的主要原因。
根据东北稻区稻瘟病研究现状，抗病育种存在

的主要问题: 一是对于田间稻瘟病菌的毒力组成缺

乏连续、系统的监测分析。近年来，一些种植面积较
大的品种，如空育 131，稻瘟病频繁爆发，迫切需要
了解田间稻瘟病菌的毒力组成; 二是抗病育种具有

盲目性，骨干育种亲本对稻瘟病的的抗性遗传基础

尚不清楚。另外，由于东北地区特殊的气候条件，育
种过程中要兼顾耐冷性等方面的抗逆性，造成稻瘟

病抗源匮乏，因此筛选适用于东北地区的抗稻瘟病

水稻种质资源，并分析明确其抗病遗传基础，对于加

快培育稻瘟病抗性相对持久的水稻品种具有重要的

意义。
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