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Abstract:Magnaporthegriseapopulationdistributionandthephysiologicalracecompositioninmajorricegrowing
regionsinChinaaresummarized.PhysiologicalracesofM.griseaZF,ZD,ZEandZAwerethedominantpopulations
inNortheastChinaricegrowingregions,withtheoccurringfrequenciesof23.2%,22.2%,15.6% and12.3%,
respectively.HighpathogenicityvirulentpopulationsofZAandZBarethemajorstrainsinSouthwestChinarice-
producingregions,theoccurrencefrequencyofZBandZAreached53%and22.3%inSichuanProvince.InGuizhou
Province,theracesofZB,ZAandZGwerethedominantpopulationswithoccurrencefrequencyof41.4%,18.5%and
10.7%,respectively.ZBandZCwerethemajorpopulationsinsouthChina’sricegrowingareaswiththeoccurrence
frequency28.0%and37.0%.WeakvirulenceracesofZE,ZFandZGwerethemajorpopulationsinNorthChinarice
growingregionswiththeoccurrencefrequencyof21.5%,22.1%and44.3%.RacesofZB,ZG,ZCandZAwerethe
dominantpopulationsinEastChinariceplantingareaswiththeoccurrencefrequencyof43.3%,25.0%,13.9%and
12.3%,respectively.ThemajorpopulationsincentralChinawereZA,ZB,ZEandZC,withtheoccurrencefrequency
of34.9%,28.8%,21.4%and14.1%,respectively.FewricewereplantedinnorthwestChina,however,thestrong
pathogenicityracesofZAandZBweredominantpopulations.
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摘 要:着重概述了中国主要水稻产区稻瘟病菌的种群分布与生理小种的组成状况。目前东北稻区稻瘟菌主要种群为ZF、
ZD、ZE和ZA,出现频率分别达到23.2%、22.2%、15.6%、12.3%。西南稻区以强致病力菌株ZA和ZB为主,四川省内ZB
种群频率高达53%,ZA为22.3%;贵州省的优势种群为ZB、ZA和ZG,出现频率分别为41.4%、18.5%和10.7%。华南稻
区主要种群为ZB和ZC,出现频率分别为28.0%和37.0%。华北稻区以致病力较弱的ZE、ZF和ZG群体为主,出现频率分
别达到21.5%、22.1%和44.3%。华东稻区主要种群为ZB、ZG、ZC和ZA,出现频率分别为43.3%、25.0%、13.9%和

12.3%。华中稻区主要是ZA、ZB、ZE和ZC,出现频率分别为34.9%、28.8%、21.4%和14.1%。西北地区水稻种植较少,但
以致病力强的ZA和ZB群为优势种群。
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  由半知菌类梨形孢属灰梨孢菌[Pyricularia
grisea(Cooke)Sacc.]引起的稻瘟病是水稻上三大

主要病害之一。在中国各水稻产区均有发生,对水

稻产量和品质均可造成严重的影响。当前,选育和

种植抗病品种是防治稻瘟病最经济有效的方法之

一。但是,稻瘟病菌容易发生变异,同一水稻产区稻

瘟菌的种群结构及生理小种经常发生变化。抗病品

种 在种植数年后,抗性水平下降甚至丧失[1]。因
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此,实时、准确地了解和掌握各稻区稻瘟病菌群体组

成及生理小种变化动态趋势,对育种家开展针对性

抗稻瘟病育种,生产者选择针对性抗性品种及进行

合理布局,长期、有效防控稻瘟病都具有重要的理论

和实际意义。

1 稻瘟菌生理小种鉴别体系

稻瘟病菌生理小种是代表致病性不同的菌株类

群,根据菌株对不同抗病和感病级别品种的致病性

反应进行划分的[2]。1922年日本学者佐佐木[3]首

次报道了稻瘟病菌存在致病性不同的菌系,发现对

水稻品种致病性不同的两个生理小种A和B,率先

开始了稻瘟病菌生理分化的研究,之后世界各国逐

步建立和完善了一系列鉴别品种。使用较多的日本

鉴别品系是清泽茂久改进的12个鉴别品种(新2
号、爱之旭、藤坂5号、草笛、梅雨明、福锦、K1、Pi-4
号、砦1、K60、KL1和 K59)[4]。我国于20世纪70
年代末组织全国各地从事水稻稻瘟病研究的学者,
开展稻瘟病菌生理小种联合攻关,经多年研究,筛选

并确定了一套中国自己的稻瘟病菌生理小种鉴别寄

主(以下简称统一鉴别寄主),建立了鉴别技术体系。
我国稻瘟病菌生理小种统一鉴别寄主有7个,分别

是特特普(Tetep)、珍龙13、四丰43、东农363、关东

51、合江18和丽江新团黑谷。根据稻瘟病菌对鉴别

品种的致病性不同划分为7个种群(ZA、ZB、ZC、

ZD、ZE、ZF和ZG)[5],各种群下再划分生理小种。
中国稻瘟病菌统一鉴别寄主是国内使用最普遍

的鉴别品系,从确定、使用至今已有30多年时间,目
前鉴定稻瘟菌生理小种可能存在一定的局限性。部

分省区根据稻瘟菌的遗传分化,研究并筛选出适合

当地的鉴别品种,或在统一鉴别寄主的基础上进行

补充、完善。李进斌等[6]比较研究了日本鉴别品系

与以2个日本鉴别品种和7个普感品种丽江新团黑

谷为背景的近等基因系(IRBL鉴别品系)对云南省

稻瘟菌株的鉴定能力。结果表明,后者的鉴定能力

强于前者。杜宜新等[7]运用不同的鉴别品系鉴定福

建省 菌 株,指 出 全 国 统 一 生 理 小 种 鉴 别 寄 主 和

CO39近等基因系作为福建省的鉴别品系较合理,
优于丽江新团黑谷(LTH)近等基因系的鉴别能力。
上述研究表明全国统一鉴别寄主与其他鉴别品种在

鉴定稻瘟病菌生理小种时,其鉴定效果与稻瘟病菌

株的遗传背景有关。CO39近等基因系是用籼稻

CO39作为轮回亲本筛选而来,更适合鉴定籼稻区

的稻瘟菌系,而LTH 近等基因系则更适合鉴定粳

稻区的稻瘟菌系。对我国不同稻区稻瘟菌种群鉴定

很难说哪一套鉴别品系更好,鉴别寄主的鉴定能力

与水稻区域及稻瘟菌种群存在联系。因此,全国统

一鉴别寄主至今仍在稻瘟病菌生理小种的鉴定中使

用并发挥作用。

2 鉴别方法

稻瘟病菌生理小种的鉴定主要采用人工接种的

方法。将单孢分离、纯化的稻瘟菌株接种在鉴别寄

主上,根据鉴别品种的反应表型不同将菌株划分成

不同的小种。人工接种鉴定又分为活体稻苗人工喷

雾接种法和离体叶片接种方法。活体秧苗喷雾接种

是在稻苗3叶1心期喷雾稻瘟菌孢子悬浮液(一般

浓度约2×105个/mL),接种后置于温度26℃~
28℃、全黑暗下保湿培养24h,随后光暗交替培养5
~7d后,参照标准[8]调查发病情况。离体接种一般

是将4~5叶期的稻苗叶片剪下,用0.05mg/mL的

保绿剂苯骈咪唑处理后,用孢子悬浮液点滴接种,也
可使用喉头喷雾器喷雾接种在叶片上,接种后培养

条件和时间与活体秧苗接种相同,调查病情[9]。离

体叶片接种较秧苗活体接种方法简便,且培养条件

较易控制,但离体接种目前还没有统一的调查标准,
相对活体接种其规范性不强。

3 稻瘟病菌在水稻主产区的优势种群及

演化

  自从我国建立自己的稻瘟病菌鉴别寄主和技术

体系后,30多年来,全国各地采用这套鉴别寄主和

鉴定技术开展了大量的稻瘟病菌生理小种鉴定研

究。中国北方稻区主要种植粳稻,南方稻区则以籼

稻、籼型杂交稻为主,少数地区也种植粳稻,长江中

下游稻区为籼、粳混栽区。我国地域辽阔,各地气候

条件、耕作栽培制度、习惯、品种类型等差异很大,稻
瘟病菌的遗传背景,致病性差异巨大,造成稻瘟病菌

遗传出现多样性,种群出现差异。

3.1 东北稻区(黑龙江、吉林和辽宁)稻瘟病菌变化

动态

东北地区现已成为我国主要粮食(水稻)生产基

地,长期种植粳稻品种,稻种类型单一。从表1可以

看出,ZD、ZE和ZF一直是辽宁省的优势种群,ZD
在90年代前期出现频率较高,达到32.5%,随后有

所 下降,但频率维持在10%以上,ZF则在同期有所
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表1 东北地区稻瘟菌种群的分布

Table1.DistributionofMagnaporthegriseapopulationsinNortheastChina.

地点与鉴定年份

Siteandyear

菌株数目

No.ofstrains

种群出现频率Populationfrequency/%

ZA ZB ZC ZD ZE ZF ZG

参考文献

Reference

辽宁Liaoning
 1991-1995 294 5.0 12.4 5.2 32.5 12.1 21.8 9.6 [10]
 1999 79 17.7 8.9 1.3 11.4 20.3 38.0 2.5 [11]
 2000-2005 411 12.4 10.7 6.1 13.1 18.3 36.3 3.4 [12]
 1999-2005 92 26.1 10.9 5.4 10.9 17.4 28.3 1.1 [13]
吉林Jining
 2002 95 4.4 2.2 8.4 34.9 9.5 22.1 18.9 [14]
 2002-2005 306 5.9 3.9 10.7 21.9 21.9 17.3 18.3 [15]
 2002-2007 568 9.7 4.2 9.7 16.8 27.6 13.1 18.8 [16]
 2006 148 18.2 4.7 10.8 4.1 44.6 7.4 10.1 [17]
 2008 100 8 10 4 3 52 9 14 [18]
黑龙江 Heilongjiang
 1995 110 0 0 0 26.9 44.1 22.6 6.5 [19]
 2001-2006 189 42.3 17.5 2.6 28.6 3.7 2.1 3.2 [20]
 2002 57 10 21 5 42 16 5 0 [21]
 2006 130 7.7 3.9 0.8 43.1 24.6 5.4 1.5 [22]
 2006 134 6.7 3.0 0 15.0 48.5 14.2 26.1 [23]
 2008-2009 356 34.8 16.6 19.4 14.6 6.7 4.5 3.4 [24]
 2008-2010 139 2.1 2.8 9.4 28.8 41 15.8 0 [25]

上升,从21.8%上升至1999年的38.0%。综合看

来,20世纪90年代,辽宁省的主要优势种群为ZD、

ZE和ZF;优势小种为ZD1、ZE1和ZF1[10-11],强致

病力种群ZA,1999-2005年在辽宁省丹东地区成

为主要优势种群,值得重视。近年来,辽宁省优势种

群发生了一些变化,ZF成为绝对优势种群,除ZC
和ZG种群出现频率较低外,其他各种群出现频率

较稳定且相当,优势小种为ZE1和ZF1[12]。吉林省

的优势种群为 ZE和ZG。种群的变化趋势明显,

ZD和ZF种群的出现频率从2002年的34.9%和

22.1%,分别下降到2008年的4.0%和9.0%。而

ZE种群的出现频率逐年上升,从2002年的9.5%
上升到2008年的52.0%,ZG种群在吉林省较稳

定,出现频率平均为15.8%。ZA、ZB和ZC种群在

吉林省均有分布,且各年份间相对稳定,没有明显差

异。2002-2005年,ZE1和ZF1是吉林省的优势小

种,出现频率分别为20.0%和16.0%[15]。2005-
2008年间,ZE1和ZG1成为为优势小种,出现频率

达到 37.0% 和 14.0%,ZF1 由 16.0% 下 降 至

9.0%[16-18]。

ZD、ZE和ZF为黑龙江省1995年优势种群,出
现频率分别为26.9%、44.1%和22.6%。优势小种

为ZE1和ZF1,出现频率达到31.8%和19%[19]。

2001-2006年稻瘟菌鉴定的结果显示,优势种群为

ZA、ZB和ZD,其中ZA的频率达到42.3%,优势小

种 为 ZA49 和 ZD1,频 率 分 别 为 21.7% 和

21.2%[20]。2008-2009年该省优势种群为仍为

ZA,出现频率达到34.8%,而ZB、ZC和ZD种群频

率相近,处于14.0%~20.0%,优势小种为ZD3和

ZE3,频率分别达到20.1%和33.8%[24]。
目前,黑龙江主要种植的水稻品种有空育131、

龙粳14、垦稻12、龙梗20、松粳9号、绥粳7号、松粳

6号、松粳10号、龙稻5号、龙粳18、龙粳21、龙粳

16、三江1号、垦鉴稻6号等[26]。2007年空育131、
垦稻12和松粳9号的种植面积达到近95万hm2,
占黑龙江省水稻总面积的40%左右[27]。由于大面

积长期种植单一品种,导致水稻品种对稻瘟病的抗

性极速下降。强致病力种群ZA和ZD成为黑龙江

省的绝对优势种群,对该省水稻生产造成巨大威胁,
需要引起相关部门的高度重视。水稻品种与稻瘟病

菌间的互作加快了稻瘟菌种群的变化。稻瘟病菌种

群分布相对复杂,优势小种更替频繁,可能还与黑龙

江省的地理环境、自然条件差异较大有关。各积温

带间稻瘟菌种群的分布也存在差异,但这些推测还

需进行深入研究。

3.2 华中(河南、湖北、湖南)稻区稻瘟病菌变化动

态

华中地区是中国水稻主要产区之一,主要种植

籼稻品种(组合)。1987-1988年,ZB是湖北省稻

瘟菌的绝对优势种群,出现频率达到50.0%,ZA和
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图1 湖北省[28-29]和湖南省[31-32]稻瘟菌种群分布及频率

Fig.1.PopulationdistributionandoccurrencefrequencyofM.griseainHubei[28-29]andHunanProvinces[31-32].

ZG分 别 为11.6%和13.3%。优 势 生 理 小 种 为

ZG1、ZB15、ZB21 和 ZB37,出 现 频 率 分 别 为

13.3%、8.2%、8.6%和8.2%[28]。2003-2004年

对湖北省稻瘟病菌进行鉴定,发现ZA种群成为优

势群 体,出 现 频 率 达 到66.8%,ZB 种 群 下 降 到

9.2%,ZG种群由13.3%下降到4.9%,其他各种群

也稍有变动,ZA1、ZB1成为当地的优势小种,频率

达到21.2%和13.2%[29]。2008-2009年,杨小林

等[30]监测结果显示,ZA种群比例相对下降,ZB、ZC
种群有所上升,出现频率分别为36%、24%和26%,
其他种群均有出现,但分布较少。从图1可以看出,
湖北省的优势种群为ZA、ZB和ZC,其他各种群出

现频率相当低。
黄红梅等[31]对2009年湖南省的稻瘟菌生理小

种鉴 定 结 果 显 示,ZB 是 优 势 种 群,出 现 频 率 为

46.5%,其次是ZG 和ZC种群,出现频率分别为

17.5%和11.6%,优势生理小种为ZB13和ZE11,
频率都是11.6%。其他各种群均有出现,但出现频

率在5%左右。与李亚等[32]对湖南稻瘟菌的鉴定比

较,ZB种群上升最快,2004年出现频率为22.1%,

ZF种群略有上升。ZA、ZC、ZE和 ZG 均下降了

4.0%~6.0%,ZG1 和 ZE3 出 现 频 率 分 别 为

23.38%和10.3%,是当时的优势小种。从图1可

以看出,湖南稻区稻瘟病菌以强致病力的ZB、ZC和

ZG为优势种群,优势小种的变化频率相对较快,应
引起育种和推广部门高度重视。

由于该稻区水稻种植面积大、品种多,地域辽

阔,气候环境差异大,采集、鉴定菌株有限,代表性存

在限制性,需要同行在今后的研究中加强交流和协

作,以明确这一稻区的稻瘟病菌种群、小种更加详细

的分布。

3.3 华东(山东、江苏、安徽、上海、浙江、江西、福
建)稻区稻瘟病菌变化动态

何烈干等[33]对江西省的稻瘟菌鉴定结果表明,

ZD、ZE、ZF和ZG在江西省分布比较少,强致病力

种群ZA、ZB和ZC为优势种群,出现频率分别达到

28.1%、50.3%和15.4%,ZB5、ZB13和ZB15是优

势小种,出现频率分别为13.3%、14.4%和14.4%。
从表2可以看出,ZA种群在安徽出现频率较高,达
到28.0%;在福建,ZA除1986-1987年出现频率

达14.6%外,其他年份出现频率均较低。ZB种群

虽然不同年份出现频率有差异,但一直是福建、安徽

两省的优势种群。1983-1989年,ZB15、ZB13是福

建的优势小种,频率达到32%和13%[34],1995年

后,ZB13成为福建省的优势小种,出现频率达到

26%以上[36-38],2003-2006年,ZB13小种出现频率

甚至达到58%。ZC在福建的遗传较稳定,年度间

不存在明显的差异。ZC种群在江苏,浙江分布较

少;ZD在浙江、安徽分布较广,在福建和江苏出现频

率较低。ZE种群在浙江出现频率较高外,其他各省

出现很少,是华东稻区较少的种群。ZF种群在华中

地区是弱势群体,自20世纪90年代以来出现频率

低于5%。生理小种ZG1是江苏省的绝对优势小

种,出现频率超过50%。1980-1990年,ZG1在福

建出现频率达到10%以上,进入21世纪,出现频率

下降到5%左右。ZG1群是稻瘟病的常见致病种

群,出现频率变幅明显,可能与粳稻种植面积的变化

有关。陆凡等[44]对江苏省稻瘟病菌生理小种的演
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表2 华东地区稻瘟菌种群的分布

Table2.DistributionofMagnaporthegriseapopulationsinEastChina.

地点与鉴定年份

Siteandyear

菌株数目

No.ofstrains

种群出现频率Populationfrequency/%

ZA ZB ZC ZD ZE ZF ZG

参考文献

Reference

福建Fujian
 1986-1987 240 14.6 28.8 26.7 0.8 2.5 11.7 15.0 [34]

 1990-1991 193 1.9 62.8 19.5 0 0 1.9 14.3 [35]

 1992 226 9.3 47.4 23.0 3.1 2.2 2.7 12.4 [36]

 1995-2000 204 8.4 68.3 17.7 - 0 - - [37]

 2003-2006 189 3.2 81.5 12.2 0 0 0 3.2 [38]

 2007-2009 223 7.2 49.8 32.7 - 1.4 3.1 5.8 [7]
福安Fuan
 1983-1989 350 2.3 63.4 22.3 0 5.7 3.7 2.6 [39]
浙江Zhejiang
 1991-1996 488 27.3 1.0 0.8 39.3 24.8 1.4 5.3 [40]

 1996-1998 176 1.7 57.0 1.1 23.9 12.5 2.7 4.5 [41]
庆元Qingyuan
 1981-1988 62 9.8 51.6 16.1 3.2 12.9 0 6.5 [42]
龙泉Longquan
 1981-1988 113 4.4 55.7 16.7 0 0 0 0 [42]
景宁Jingning
 1981-1988 30 3.3 80.0 17.3 0 0 0 0 [42]
丽水Lishui
 1981-1988 52 0 75.9 20.7 3.4 0 0 0 [42]
缙云Jinyun
 1981-1988 58 0 32.1 25.6 25.7 10.3 5.1 10.3 [42]
温州 Wenzhou
 1981-1984 - - 80.2 - 0  -  -  - [43]

 1991-1993 354 91.5 - - - - - - [43]

 1980-1996 1032 3.1 3.6 5.3 5.2 8.3 8.0 66.2 [44]

 2001-2010 818 1.3 16.9 8.1 4.8 5.3 5.4 58.3 [47]
安徽Anhui
 1996 107 28.0 31.8 25.2 13.1 1.9 0 0 [48]
江西Jiangxi
 2006-2008 195 28.1 50.3 15.4 1.6 1.3 0 2.7 [49]

  “-”表示文献中未有具体数据。

“-”thereisnodatainthereference.

变与水稻品种的关系进行分析,结果表明,ZG1是

江苏省稳定的优势小种,247个水稻品种中有189
个水稻品种上分离到ZG1小种。出现这种情况的

可能原因是江苏省种植的主栽水稻品种与其具有良

好的亲和性,其他种群对水稻品种的侵染能力低。
大面积单一种植水稻品种会导致稻瘟菌种群出现定

向的强致病力小种,同时,即使是抗病品种在种植数

年后也易丧失抗性。因此,我们可以假设,一定范围

内维持稻瘟菌种群的多样性对防治稻瘟病存在一定

的意义,那么水稻品种的种植规划对稻瘟菌种群的

分布影响很大。Koizumi等[45]的研究也表明,用水

稻抗病品种和感病品种混合栽培,可大大降低感病

品种稻瘟病的发病,朱有勇等[46]的研究表明,遗传

多样性品种的混合栽种可以有效防治病害的发生。

3.4 西南(四川、重庆、贵州、云南、西藏)稻区稻瘟

病菌变化动态

西南地区由于其特定的地理环境,稻瘟病菌种

群分布广泛而复杂。从表3中可以看出,ZA在四

川省内出现频率较稳定,但2002年和2008年对重

庆市稻瘟菌的鉴定表明,ZA和ZB种群在出现频率

上有明显变化。1997-2003年,ZA种群是贵州省

的优势种群,出现频率达到35.6%,优势小种为平

均频率为22.4%[60-62];2005年,ZA种群在贵州省

的频率下降至9.0%,ZB频率上升至53.4%,ZB15
和 ZB13 分 别 以 20.5% 和 18.2% 的 频 率 成 为

当地的优势小种。ZB种群是西南地区的绝对优势
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表3 西南地区稻瘟菌种群分布

Table3.PopulationdistributionofMagnaporthegriseainSouthwestChina.

地点与鉴定年份

Siteandyear

菌株数目

Noofstrains

种群出现频率Populationfrequency/%

ZA ZB ZC ZD ZE ZF ZG

参考文献

Reference

四川Sichuan
 1986-1990 778 16.2 59.4 18.0 5.0 2.1 2.3 0 [50]

 1994-1996 492 8.7 74.6 10.4 1.2 0.8 2.8 1.0 [51]

 1997 230 13.4 70.2 12.9 0 3.5 0 0 [52]

 1999 175 18.3 49.7 23.4 17.1 0.6 0 6.3 [53]
泸州Luzhou
 1996-2000 422 9.3 67.4 15.0 0.7 0.1 5.7 1.1 [54]
黔江Qianjiang
 1996-2000 223 20.2 66.5 9.4 1.0 0 2.0 1.0 [55]
重庆Chongqing
 2002 40 55.0 32.5 5.0 5.0 0 0.3 0 [56]

 2008 189 16.9 58.2 7.4 2.6 5.3 3.2 6.3 [57]
贵州Guizhou
 1987-1988 167 8.4 13.8 16.8 4.2 5.3 11.4 40.1 [58]

 1996-1997 168 9.6 53.7 11.4 3.0 11.3 3 7.1 [59]

 1997-1998 180 35.6 35.0 9.4 7.2 6.7 3.9 2.8 [60]

 1997 99 33.3 37.2 12.1 4.0 0 2.0 3.0 [61]

 2002-2003 129 33.3 49.6 7.0 3.1 2.3 0 4.7 [62]

 2003-2005 88 9.0 53.4 13.6 10.1 13.5 3.4 6.8 [63]
云南Yunnan
 2000 63 0 36.5 14.3 4.8 4.8 6.4 27.0 [64]

种群,出现频率最高时达到74.6%,主要的生理小

种为ZB1和ZB13,出现的平均频率超过15%和

10%[51]。ZC种群在四川,贵州两省的分布较稳定,
出现频率稳定在10%~20%。ZD、ZE和ZF在西

南稻区的出现频率均低于4%。近年来,ZG种群在

西南稻区出现频率都较低,但该种群是贵州省1987
-1988年的优势种群,出现频率达到40.1%,随后

该种群出现频率快速下降。云南省的主要优势种群

为ZB、ZC和ZG,出现频率分别为36.5%、14.3%
和27.0%,优势小种为ZB13和ZG1,频率分别为

20.6%和27.0%[64]。西南地区多山,气候条件利于

稻瘟病的流行,防治稻瘟病对于水稻生产意义重大。

3.5 华南(广东、广西、海南)稻区稻瘟病菌变化动

态

邹寿发等[65]1987-2003年间共收集广东省稻

瘟菌标样3865份,从中分离得到2621个有效单孢。
对其进行鉴定后,表明ZC为广东省优势种群,平均

出现频率达到45.7%,ZB和ZG平均频率分别为

20.9%和19.1%。ZC13一直是优势小种,出现频

率达到23.5%。赖星华等[66]从广西83个市(县)采
集分离了2065个稻瘟菌菌株,鉴定了1976-1990
年广西稻瘟菌小种,分析了种群分布特点:1977-

1984年,ZG为广西优势种群,出现频率达50.8%,
优势小种为ZG1,1987-1990年,ZB和ZC种群上

升较快,出现频率分别为28.8%和24.5%,ZG种群

下降到36.2%,但ZG1仍然是优势小种。2008年,

2006年颜群等[67]鉴定了来自广西各地的稻瘟菌标

样,分析区内稻瘟菌种群的分布。结果表明,ZB是

绝对优势种群,出现频率达67.6%,ZC为13.0%,

ZG种群出现频率只有4.32%,优势生理小种为

ZB1和ZB9,出现频率为25.2%和19.4%。30年内

广西稻瘟菌种群分布出现显著的变化,可能与稻瘟

菌小种的遗传变异和品种完全更替及大面积单一种

植杂交水稻有密切关系。

3.6 华北(北京、天津、河北、山西、内蒙古、河南)及
西北(宁夏、新疆、青海、陕西、甘肃)稻区稻瘟病菌变

化动态

西北和华北地区,气候条件及水资源不太适合

种植水稻。李华等[68]研究表明,ZA、ZB和ZC种群

2003-2006年在宁夏出现的频率分别为43.8%、

43.8%和12.5%,未发现ZD、ZE、ZF、和ZG种群。
张淑平等[69]比较研究了1978-1981年、1987-
1989年稻瘟菌在河北省的种群动态,1978-1981年

ZG为优势种群,出现频率达到70.8%,1987-1989
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年出现频率下降至33.9%。同时,ZE和ZF种群分

别上升至21%和45%,优势小种ZG1出现频率从

70.8%下降到33.9%,ZF1频率稳定为13.9%,

ZE1和 ZE3上 升 为 优 势 小 种,出 现 频 率 分 别 为

45.2%和19.4%,未检测到ZA、ZB、ZC和ZD种

群。

4 稻瘟菌生理种群研究展望

4.1 生理小种鉴定体系的完善

相同的菌株采用不同的鉴别品种进行鉴定时结

果会存在差异,中国统一鉴别品种其鉴定能力存在

一定的局限性和不精确性。一方面,部分鉴别品种

的抗病基因不清楚,一个鉴别品种存在多个抗病基

因,会影响整个鉴别品系的鉴别能力。另一方面,水
稻品种含有多个抗病基因对稻瘟菌的鉴定结果存在

较大的影响;单基因近等基因系鉴定相对精确。根

据鉴别品种的抗病表型进行生理小种划分也存在人

为偏差:实验采集稻瘟菌样本很大程度上是人为随

机采集,而不是科学的随机分布采集样本;稻瘟菌生

理小种的鉴定是依据鉴别品种苗期的抗、感病表型

划分,苗瘟的接种方法主要是喷雾接种,接种过程

中,孢子在液体内很难达到均匀分布,导致接种后稻

叶上的孢子量分布不均,易造成实验误差;发病调查

一般在接种7~10d后依据中华人民共和国水稻抗

稻瘟病鉴定技术规范的苗期调查分级标准进行分

级,这种调查标准存在一定的主观性,不同的人调查

结果也会有偏差。
针对以上不足,使用同一鉴别品种对稻瘟病菌

的鉴定意义重大,同时确保鉴别品种对各地区内稻

瘟菌的鉴别能力水平相当重要。随着分子生物技术

的发展,对生理小种的鉴定研究也有了更深的意义。
稻瘟病菌与寄主间的互作遵循基因对基因学说,水
稻抗瘟基因的研究成为热点,同时,生理小种的鉴定

也可预测稻瘟菌内的无毒基因。显然,现有的鉴别

品种(系)无法满足研究的要求。近年国内外虽相继

育成近等基因系和单基因系的鉴别品种[70-72],但由

于各方面原因,如适用的范围、拥有者的意愿(出于

知识产权保护,有的已申请专利,不愿公开或无偿提

供使用),造成新的鉴别体系不能广泛使用,公开发

表的资料、结果有限,故本文主要通过查阅统一鉴别

品种的鉴定结果进行论述。但要想全面了解生理小

种的分布甚至无毒基因的分布,中国急需形成一套

单基因的近等基因系生理小种鉴别体系。当然,这

项研究需要多个研究团队一起努力,才能在相对短

时间内完成。稻瘟菌样本收集对病菌种群鉴定结果

有很大影响。样本采集应该遵循科学的采样方法,
在全国范围内定点采集并统一收藏,进行实验研究。

4.2 稻瘟菌种群研究的趋势

分子遗传学的不断发展,深入到了稻瘟病菌种

群研究的领域。使用由特定的探针或引物产生的

DNA指纹图谱的相似性划分稻瘟菌的遗传宗谱及

分析稻瘟菌的遗传多样性。然而遗传宗谱与生理小

种可能不存在一一对应的关系,同一宗谱内存在不

同的生理小种,同一生理小种也可分属不同的遗传

宗谱。根据基因对基因学说,单纯的生理小种鉴定

研究不能满足抗病机理研究的需求,在此基础上,国
内已经开始了无毒基因的鉴定,以及水稻品种内抗

病基因的利用。周鸿江等[73]采用31个抗稻瘟病单

基因系对我国南北方的10个水稻栽培省份(吉林、
辽宁、河北、江苏、浙江、四川、湖南、福建、广东和云

南)采集的322个稻瘟菌株的毒力基因进行鉴定,结
果表明Av-kh+ 、Av-z + 、Av-z5+ 和Av-9(t)+
属于弱毒力基因,相应的抗病基因在我国仍然具有

很高的应用价值。雷财林[22]等采用7个中国鉴别

品种、9个日本鉴别品种、31个抗稻瘟病单基因系和

12个当地主栽品种鉴定出Pi9基因对黑龙江省内

的173个供试稻瘟菌株具有广谱抗性,同时Piz-5
(CA)、Piz-5(R)、Pita-2(R)、Pita-2(P)、Pi12(t)和
Pi20(t)也具有较好的抗病利用价值。生理小种的

研究是为了了解稻瘟病菌与水稻品种互作的动态变

化,为防治稻瘟病提供信息。选育具有广谱抗病性

的品种是防治稻瘟病最经济有效的方法之一。稻瘟

病研究工作者的首要任务是为育种家提供有效的抗

病基因,育种专家通过生物技术将抗病基因导入水

稻品种内能快速培育出抗病的水稻品种。掌握一个

地区内稻瘟病菌种群动态及优势小种,获得有价值

的抗病基因信息及材料,有利于育种家采用分子标

记等方法选育抗病品种。因此,生理小种的研究热

点必然会从鉴定小种型向生理小种包含的无毒基因

研究转变,对生理小种的分布也将转化为无毒基因

的分布研究。通过生物技术对稻瘟菌遗传变异的动

态研究将是引导稻瘟菌研究取得突破性进展的标

志。

4.3 构建稻瘟菌生理小种研究及稻瘟病宏观防治

的信息系统

中国地域辽阔,气候条件、生态环境复杂多样,
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品种繁多、类型多样,耕作栽培制度千差万别,可能

是造成中国稻瘟病菌种群时空分布复杂,稻瘟菌生

理小种繁多的原因。了解各稻作生态区稻瘟菌生理

小种的分布,明确主栽品种的抗病性及可能存在的

抗病基因,对于防治稻瘟病具有重要意义。因此,构
建稻瘟菌生理小种的研究信息系统对于统一防治稻

瘟病的发生具有现实意义。建议有关研究工作者从

以下几个方面着手工作:1)对各地区的稻瘟菌统一

进行生理小种、无毒基因和主栽品种抗病基因的鉴

定工作,建立研究成果数据库,创建便捷的资源共享

平台;2)对稻瘟菌小种的流行、水稻品种抗性及稻瘟

病发生面积实行监测,提早掌握菌株的动态变化、水
稻品种的抗病现状,为合理种植抗病品种,防止大面

积发生稻瘟菌提供参考信息;3)严格控制稻瘟病菌

在各地区间的人为传播,防止弱势种群在没有抗病

阻力的条件下,短时间内成为优势小种。
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