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7��　　水稻纹枯病主要是由立枯丝核菌（Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａ

ｓｏｌａｎｉ）第一菌丝融合群ＡＧ-１ⅠＡ亚群引起的一种

土传病害 7��［１］ 7��。近年来，随着感病品种的大面积种

植、氮肥用量的增加以及耕作制度的改变，加之全球

气候变暖的影响，纹枯病菌大量积累，纹枯病呈逐年

加重的趋势。该病一般导致水稻减产１０％～３０％，

严重时可达５０％，给水稻产量带来了巨大损失，已

成为我国南方稻区的第一大病害 7��［２］ 7��。水稻纹枯病

菌在自然条件下，菌株混杂，致病力严重分化 7��［１］ 7��，对

不同致病力菌株的分析，对于研究水稻纹枯病的发

生、流行、种群动态和微生态关系具有重要意义。目

前，国内外的研究多集中在致病力测定方面，对种群

致病力分化的研究甚少。主要是由于缺乏一套有效

的水稻纹枯病寄主和病原菌互作的鉴别体系，且致

病力的测定易受环境因素影响 7��［３-４］ 7��。常用于评价致

病力分化的方法有牙签嵌入法 7��［５］ 7��和离体接种法 7��［６］ 7��，

由于牙签嵌入法工作量大、接种周期长，而离体接种

法存在重演性较差等缺陷 7��［７］ 7��，很难应用于大规模的

接种鉴定试验。近年来出现的由苗期接种法 7��［８］ 7��改

进的苗期快速鉴定方法 7��［９］ 7��，大大减少了鉴定试验的

工作量，缩短了试验周期，接种环境相对可控，具有
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7��较好的重复性和可靠性，较适合开展大规模的水稻

纹枯病菌的致病力测定及致病性的评价。

7��为了明确我国皖鄂地区水稻纹枯病菌的致病力

分化程度，本研究采用改进的苗期快速鉴定方法，利

用已建立的一套水稻纹枯病寄主-病原物互作的鉴

别品种 7��［１０］ 7��，对从皖鄂地区采集分离的水稻纹枯病菌

7��进行了致病力测定，根据其致病力的差异进行统计

学意义上的动态聚类分析，确定其是否存在致病型

分化类群和优势菌群，通过Ｂａｙｅｓ法分析了其分类

方法的可行性，并明确致病力分化与菌株来源的关

系，以期为水稻纹枯病菌致病力评价体系的建立和

致病力分化监控提供理论依据，丰富该病害流行学

的基础理论研究，并为水稻纹枯病抗性鉴定和育种

工作奠定基础。

7��１　材料与方法

7��１．１　供试水稻品种

7��　　选用对水稻纹枯病抗性水平不同的５个水稻品

种作为鉴别寄主 7��［１０］ 7��，包括Ｌｅｍｏｎｔ、武育粳３号、

Ｊａｓｍｉｎｅ８５、Ｃ４１８和ＹＳＢＲ１，由扬州大学农学院潘

学彪教授提供。其中，Ｌｅｍｏｎｔ是感病品种，ＹＳＢＲ１

为较抗病的品种，武育粳３号较感纹枯病，Ｊａｓｍｉｎｅ

８５和Ｃ４１８相对抗病。

7��１．２　水稻纹枯病菌的分离与纯化

7��于２００７年和２００８年从安徽省和湖北省的１０

个县（市）的稻区分别采集水稻纹枯病感病标样。每

个地区采用随机取样原则，样本间的取样距离保持

在３０ｍ以上，并记录各采集点的经纬度，每个地区

采集的样本均取自多个不同的水稻品种的感病组

织。参照水琼脂分离法 7��［１１］ 7��对病样进行组织分离，待

7��病原物的菌丝从病组织上长出１ｃｍ时，挑取单枝菌

7��丝尖端进行观察，通过菌丝生长、分枝、分隔及菌核

产生情况，筛选分离物，对获得的水稻纹枯病菌进行

纯化培养，保存备用。各菌株的采集地点和编号如

表１所示。

7��１．３　水稻纹枯病菌菌丝融合群的判定

7��菌丝融合群判定所用的标准菌株由华南农业大

学资源环境学院周而勋教授提供，包括分别隶属于

ＡＧ-１ ⅠＡ、ＡＧ-１ⅠＢ、ＡＧ-１ⅠＣ、ＡＧ-２-１、ＡＧ-２

7��ⅢＢ、ＡＧ-３、ＡＧ-４、ＡＧ-５、ＡＧ-６、ＡＧ-８、ＡＧ-９Ｓ２１和

ＡＧ-ＢＩ菌丝融合群的１２个标准菌株。采用改进的

玻片配对法 7��［１２］ 7��，将鉴定的水稻纹枯病菌分别与各菌

7��丝融合群的标准菌株配对，保湿培养，待两菌落前缘

菌丝在玻片中央相遇并开始交叉重叠时，镜检菌丝

间有无相互融合的现象。根据有无菌丝融合并参照

陈延熙等 7��［１２］ 7��的判定标准，判定各菌株的菌丝融合群

7��类型。

7��１．４　水稻纹枯病菌的致病力测定

7��参照苗期快速鉴定法 7��［９］ 7��稍加修改后测定水稻

纹枯病菌的致病力。将供试菌株接种于装有灭菌稻

谷的培养皿中，于２８℃下暗培养５～６ｄ，待谷粒表

面布满菌丝后用于接种。鉴别品种浸种、催芽后播

种于装有灭菌土的塑料方盘中，每盘播５个鉴别品

种，每个品种播１０粒种子，作为１０次重复。待小苗

长至３．０～３．５叶期时，将长满菌丝的稻谷紧贴水稻

幼苗基部的两侧各放置１粒。盘上支高７０ｃｍ的支

7��架，用塑料薄膜将整个支架密封起来，空调调节薄膜

内温度至２５℃～３０℃，加湿器调节相对湿度至８０％

～８５％，并用红外温湿度计监测薄膜内的温度和湿

度。接种后６～７ｄ，待感病对照 Ｌｅｍｏｎｔ的植株

８０％死亡时进行病情调查，记录病斑高度和植株叶

7��挺高，计算病情指数。病情指数＝（病斑高度／植株

7��表１　水稻纹枯病感病样品采集的地理位置

7��Ｔａｂｌｅ１．Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃｌｏｃａｔｉｏｎｓｏｆｒｉｃｅｓｈｅａｔｈ-ｂｌｉｇｈｔ-ｉｎｆｅｃｔｅｄｓａｍｐｌｅｓ．

7��群体编号

7��Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｃｏｄｅ

7��采集地点

7��Ｓａｍｐｌｉｎｇｌｏｃａｔｉｏｎ

7��纬度

7��Ｌａｔｉｔｕｄｅ（Ｎ）

7��经度

7��Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ（Ｅ）

7��菌株数量

7��Ｎｕｍｂｅｒｏｆｉｓｏｌａｔｅｓ

7��ＡＪＸ 7��安徽省绩溪县ＪｉｘｉＣｏｕｎｔｙ，ＡｎｈｕｉＰｒｏｖｉｎｃｅ 7��３０°０３′ 7��１１８°５７′ 7��２０ $��

7��ＡＣＨ 7��安徽省巢湖市ＣｈａｏｈｕＣｉｔｙ，ＡｎｈｕｉＰｒｏｖｉｎｃｅ 7��３１°６２′ 7��１１７°８４′ 7��１５ $��

7��ＡＸＮ 7��安徽省休宁县ＸｉｕｎｉｎｇＣｏｕｎｔｙ，ＡｎｈｕｉＰｒｏｖｉｎｃｅ 7��２９°７８′ 7��１１８°２１′ 7��２２ $��

7��ＡＮＬ 7��安徽省南陵县ＮａｎｎｉｎｇＣｏｕｎｔｙ，ＡｎｈｕｉＰｒｏｖｉｎｃｅ 7��３０°９０′ 7��１１８°３４′ 7��２２ $��

7��ＡＸＣ 7��安徽省宣城市ＸｕａｎｃｈｅｎｇＣｉｔｙ，ＡｎｈｕｉＰｒｏｖｉｎｃｅ 7��３１°９７′ 7��１１８°７６′ 7��２１ $��

7��ＨＪＺ 7��湖北省荆州市ＪｉｎｇｚｈｏｕＣｉｔｙ，ＨｕｂｅｉＰｒｏｖｉｎｃｅ 7��３０°３２′ 7��１１２°２３′ 7��２２ $��

7��ＨＪＭ 7��湖北省荆门市ＪｉｎｇｍｅｎＣｉｔｙ，ＨｕｂｅｉＰｒｏｖｉｎｃｅ 7��３１°０５′ 7��１１２°２１′ 7��１９ $��

7��ＨＨＧ 7��湖北省黄冈市ＨｕａｎｇｇａｎｇＣｉｔｙ，ＨｕｂｅｉＰｒｏｖｉｎｃｅ 7��３０°４９′ 7��１１４°８６′ 7��２０ $��

7��ＨＨＭ 7��湖北省黄梅县ＨｕａｎｇｍｅｉＣｏｕｎｔｙ，ＨｕｂｅｉＰｒｏｖｉｎｃｅ 7��３０°０４′ 7��１１５°９１′ 7��１９ $��

7��ＨＡＬ 7��湖北省安陆县ＡｎｌｕＣｏｕｎｔｙ，ＨｕｂｅｉＰｒｏｖｉｎｃｅ 7��３１°２５′ 7��１１３°６９′ 7��２０ $��

7��４２６ 7��中国水稻科学（ＣｈｉｎＪＲｉｃｅＳｃｉ）　第２４卷第６期（２０１０年１１月）
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7��叶挺高）×９级，其中病斑高度为最高病斑的上界距

土表的高度，叶挺高为秧苗最高叶尖距土表的高度。

7��１．５　鉴别品种抗性鉴定的划分标准

7��根据水稻纹枯病菌侵染５个鉴别品种的平均病

情指数划分水稻的抗感类型，按病害严重度分为６

个类型：高抗或免疫（ＨＲ），病情指数为０．００～

１．５０；抗病（Ｒ），病情指数为 １．５１～３．００；中抗

（ＭＲ），病情指数为３．０１～４．５０；中感（ＭＳ），病情指

数为４．５１～６．００；感（Ｓ），病情指数为６．０１～７．５０；

高感（ＨＳ），病情指数为７．５１～９．００。

7��１．６　数据分析

7��根据５个鉴别品种的平均病情指数，采用动态

聚类分析（ｄｙｎａｍｉｃｃｌｕｓｔｅｒａｎａｌｙｓｉｓ）将参试水稻纹

枯病菌的致病力划分为３类：强致病型、中等致病型

和弱致病型，确定每类致病型最终的聚类中心。选

择ＣＡＮＤＩＳＣ典型判别过程，以第１典型变量（Ｆｉｒｓｔ

7��ｃａｎｏｎｉａｌｖａｒｉａｂｌｅ，Ｃａｎ１）为横坐标，第２典型变量

（Ｓｅｃｏｎｄｃａｎｏｎｉａｌｖａｒｉａｂｌｅ，Ｃａｎ２）为纵坐标，按相似

性阈值和最小距离原则得到样本的动态聚类特征

图。利用贝叶斯线性判别分析（Ｂａｙｅｓｉａｎｄｉｓｃｒｉｍｉ-

ｎａｎｔａｎａｌｙｓｉｓ，Ｂａｙｅｓ），建立各致病型的判别模型（判

7��别函数），Ｂａｙｅｓ判别函数如下：Ｙ 7��ｊ 7��（Ｘ）＝Ｃ 7��０ｊ 7��＋

7��Ｃ 7��１ｊ 7��Ｘ 7��１ 7��＋Ｃ 7��２ｊ 7��Ｘ 7��２ 7��＋⋯＋Ｃ 7��ｍｊ 7��Ｘ 7��ｍ 7��（ｊ＝１，２，⋯，ｋ）。其中

Ｃ 7��０ｊ 7��表示固定值，Ｙ 7��ｊ 7��表示第ｊ类的判别函数，ｋ是致

病型的数目；Ｘ 7��１ 7��、Ｘ 7��２ 7��、⋯、Ｘ 7��ｍ 7��表示鉴别品种的平均病

情指数，ｍ为鉴别品种的数目；Ｃ 7��１ｊ 7��、Ｃ 7��２ｊ 7��、⋯、Ｃ 7��ｍｊ 7��为各

变量系数，即判别系数。将待分类菌株的观察值分

别代入ｋ个判别函数，将菌株的致病型判为函数值

最大的那一类，判别准确率＝判别正确的菌株数／实

测菌株数×１００％。

7��　　根据致病力的分级结果，计算各地区致病型频

率＝（该地区某致病型的总菌株数／该地区的总菌株

数）×１００％。采用系统聚类分析（Ｈｉｅｒａｃｈｉｃａｌｃｌｕｓ-

ｔｅｒａｎａｌｙｓｉｓ）中的最短距离法计算各地区水稻纹枯

病菌群体间致病力的欧氏距离（Ｅｕｃｌｉｄｅａｎｄｉｓ-

ｔａｎｃｅ）。根据病样采集点的地理坐标计算不同地区

群体间的地理距离，以 Ｍａｎｔｅｌ测验对各地区水稻纹

7��枯病菌群体间致病力的欧氏距离与地理距离间的相

关性进行分析。

7��　　所有的统计分析在ＳＡＳ８．１软件上进行。

7��２　结果与分析

7��２．１　水稻纹枯病菌的分离和菌丝融合群的判定

7��１０个县（市）采集的水稻纹枯病样品经分离、纯

化得到２００个水稻纹枯病菌株。所有的菌株与隶属

于融合群 Ｒ．ｓｏｌａｎｉＡＧ-１ⅠＡ的标准菌株接触后，

均表现为完全融合，且接触点附近的菌丝细胞无任

何异常反应，菌丝的细胞壁和质膜在接触点完全溶

解，原生质相互交流。说明２００个水稻纹枯病菌均

属于Ｒ．ｓｏｌａｎｉＡＧ-１ ⅠＡ融合群类型，Ｒ．ｓｏｌａｎｉ

ＡＧ-１ⅠＡ是采集地区水稻纹枯病致病菌的优势类

群。

7��２．２　水稻纹枯病菌的致病力差异

7��将水稻纹枯病菌接种到５个抗感水平不同的水

稻品种上，发现所有菌株对鉴别品种都产生致病反

应。方差分析表明，不同菌株的致病力存在极显著

差异，鉴别品种间抗感差异明显，菌种和品种之间互

作效应显著。说明菌株的致病力取决于菌株、品种

以及两者的交互作用，其中水稻品种的抗性占主导

作用。将同一菌株在５个鉴别品种上的平均病情指

数进行正态分布检测，发现水稻纹枯病菌群体的致

病力呈连续分布。分布频率服从正态分布 Ｎ

（３．６７，０．４９ 7��２ 7��），变化幅度为１．５１～５．４７，平均值为

３．６７，极差３．９６，变异系数为１９．０１。在９５％置信

区间内，平均病情指数为３．５９～３．７６（图１）。

7��２．３　鉴别品种对水稻纹枯病菌的抗感反应

7��Ｄｕｎｃａｎ氏多重比较分析表明，不同鉴别品种对

水稻纹枯病菌的抗性存在明显差异。其中 7��Ｌｅｍｏｎｔ

对４２．５％的菌株表现中感；武育粳３号对６１％的菌

株表现中抗；Ｊａｓｍｉｎｅ８５对５３．５％的菌株表现中

抗，对４２％的菌株表现抗病；Ｃ４１８对４６．５％的菌株

表现中抗，对４８．５％的菌株表现抗病；ＹＳＢＲ１对

７３％的菌株表现抗病（表２）。说明５个鉴别品种对

水稻纹枯病菌的抗性分布均匀，能够对水稻纹枯病

菌菌株的致病力进行合理区分。

7��图１　鉴别品种的平均病情指数的频率分布

7��Ｆｉｇ．１ Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆａｖｅｒａｇｅｄｉｓｅａｓｅｉｎｄｅｘｏｎｄｉｆ-

ｆｅｒｅｎｔｉａｌｃｕｌｔｉｖａｒｓ．

7��５２６ 7��王　玲等：皖鄂地区水稻纹枯病菌致病力分化研究
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7��表２　 鉴别品种对水稻纹枯病菌的抗感反应

7��Ｔａｂｌｅ２．ＲｅｓｉｓｔａｎｔａｎｄｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅｒｅａｃｔｉｏｎｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｃｕｌｔｉｖａｒｓｔｏＲ．ｓｏｌａｎｉＡＧ-１ⅠＡ．

7��品种

7��Ｃｕｌｔｉｖａｒ

7��平均病情指数

7��Ａｖｅｒａｇｅｄｉｓｅａｓｅｉｎｄｅｘ

7��菌株个数Ｎｕｍｂｅｒｏｆｉｓｏｌａｔｅｓ

7��高抗

7��ＨＲ

7��抗

7��Ｒ

7��中抗

7��ＭＲ

7��中感

7��ＭＳ

7��感

7��Ｓ

7��高感

7��ＨＳ

7��Ｌｅｍｏｎｔ 7��５ �`．４９±０．０９ａＡ 7��０ �97��７ �%7��３８ �&7��８５ !�7��５６ "��7��１４ $��

7��武育粳３号Ｗｕｙｕｊｉｎｇ３ ���7��４ �`．１７±０．０７ｂＢ 7��１ �97��１４ �%7��１２２ �&7��５１ !�7��１０ "��7��２ $��

7��Ｊａｓｍｉｎｅ８５ �/7��３ �`．２９±０．０５ｃＣ 7��３ �97��８４ �%7��１０７ �&7��５ !�7��１ "��7��０ $��

7��Ｃ４１８ �d7��２ �`．９５±０．０３ｄＤ 7��７ �97��９７ �%7��９３ �&7��３ !�7��０ "��7��０ $��

7��ＹＳＢＲ１ ���7��２ �`．６３±０．０４ｅＥ 7��５ �97��１４６ �%7��４８ �&7��１ !�7��０ "��7��０ $��

7��　　病情指数数据后跟相同小写字母和大写字母者分别表示在０．０５和０．０１水平上差异不显著。表３同。

7��Ｄｉｓｅａｓｅｉｎｄｉｃｅｓｆｏｌｌｏｗｅｄｂｙｔｈｅｃｏｍｍｏｎｌｏｗｅｒｃａｓｅａｎｄｕｐｐｅｒｃａｓｅｌｅｔｔｅｒｓａｒｅｎｏｔｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔａｔ０．０５ａｎｄ０．０１ｌｅｖｅｌｓ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

7��ＴｈｅｓａｍｅａｓｉｎＴａｂｌｅ３．ＨＲ，Ｈｉｇｈｌｙｒｅｓｉｓｔａｎｔ；Ｒ，Ｒｅｓｉｓｔａｎｔ；ＭＲ，Ｍｏｄｅｒａｔｅｌｙｒｅｓｉｓｔａｎｔ；ＭＳ，Ｍｏｄｅｒａｔｅｌｙｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ；Ｓ，Ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ；ＨＳ，

Ｈｉｇｈｌｙｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ．

7��２．４　水稻纹枯病菌致病力的聚类判别分析

7��以５个鉴别品种的平均病情指数为指标，用动

态聚类法将水稻纹枯病菌的致病力分为３类，即Ⅰ

型，弱致病力；Ⅱ型，中等致病力；Ⅲ型，强致病力。

由动态聚类图可以看出，Ⅰ型、Ⅱ型和Ⅲ型菌群可较

为明显区分开来。其中Ⅰ型菌株有５９个，占菌株总

数的２９．５％；Ⅱ型菌株有１２１个，占６０．５％；Ⅲ型菌

株有２０个，占１０．０％（图２）。由此可见，水稻纹枯

病菌的主要致病型为中等致病型。按最小距离原则

得到各致病型的聚类中心的病情指数，Ⅰ型菌株在

鉴别品种Ｌｅｍｏｎｔ、武育粳３号、Ｊａｓｍｉｎｅ８５、Ｃ４１８和

7��ＹＳＢＲ１上的病情指数分别为３．８８、３．２９、２．４８、

２．２６和２．１７，平均值为２．８４；Ⅱ型菌株在５个品种

上的病情指数分别为５．５９、４．００、３．０８、２．９９和

２．６８，平均值为３．９１；Ⅲ型菌株在５个品种上的病

7��图２　基于动态聚类法划分水稻纹枯病菌群体的致病型

7��Ｆｉｇ．２ ＣｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＲ．ｓｏｌａ-

ｎｉＡＧ-１ⅠＡｄｙｎａｍｉｃｃｌｕｓｔｅｒａｎａｌｙｓｉｓ．

7��情指数分别为６．８２、５．２０、３．６８、３．５４和２．９７，平均

值为４．６４。

7��　　利用水稻纹枯病菌在鉴别品种Ｌｅｍｏｎｔ（Ｘ 7��１ 7��）、

武育粳３号（Ｘ 7��２ 7��）、Ｊａｓｍｉｎｅ８５（Ｘ 7��３ 7��）、Ｃ４１８（Ｘ 7��４ 7��）和

ＹＳＢＲ１（Ｘ 7��５ 7��）上的病情指数，建立了弱致病力Ⅰ型、

中等致病力Ⅱ型和强致病力Ⅲ型的Ｂａｙｅｓ线性判别

函数，判别函数公式如下：

7��Ⅰ型：Ｙ 7��Ⅰ 7��＝ －２７．９９＋３．７８Ｘ 7��１ 7��＋６．３２Ｘ 7��２ 7��＋

３．３２Ｘ 7��３ 7��＋０．６７Ｘ 7��４ 7��＋４．７５Ｘ 7��５ 7��；

7��Ⅱ型：Ｙ 7��Ⅱ 7��＝ －５１．９４＋６．１４Ｘ 7��１ 7��＋７．６１Ｘ 7��２ 7��＋

４．１０Ｘ 7��３ 7��＋１．７４Ｘ 7��４ 7��＋５．５８Ｘ 7��５ 7��；

7��Ⅲ型：Ｙ 7��Ⅲ 7��＝ －８０．４０＋６．５５Ｘ 7��１ 7��＋１２．６２Ｘ 7��２ 7��＋

５．４８Ｘ 7��３ 7��＋０．３４Ｘ 7��４ 7��＋５．３６Ｘ 7��５ 7��。

7��为检验判别函数的可靠性，将２００个供试菌株

在鉴别品种上的病情指数分别代入判别函数进行判

别，Ｆ检验表明判别函数的判别能力较好（Ｐ＜

０．０１）。其中１９０个菌株的判别结果与动态聚类结

果完全一致，只有６个弱致病力菌株判入了中等致

病型，４个中等致病力菌株判入了强致病型，整体的

判别准确率为９５．００％。

7��２．５　水稻纹枯病菌致病力分化与地理区域的关系

7��比较不同地理来源的菌株致病力差异，发现来

自同一地区的水稻纹枯病菌群体内有致病力分化现

象，而不同地区的纹枯病菌群体间致病力没有显著

差异（表３）。说明水稻纹枯病菌的致病力与采集地

关系不密切，各致病型在地区间呈随机分布状态。

其中中等致病型是安徽和湖北各采集点的流行致病

型。

7��１０个县（市）水稻纹枯病菌群体间的致病力欧

氏距离在０．００～０．６３（表４）。对致病力的欧氏距离

矩阵与相对应的地理距离矩阵进行Ｍａｎｔｅｌ测验，可
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7��表３　各采集地区水稻纹枯病菌群体致病型的分布

7��Ｔａｂｌｅ３ ＰａｔｈｏｔｙｐｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆＲ．ｓｏｌａｎｉＡＧ-１ⅠＡｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｆｒｏｍｅａｃｈｃｏｌｌｅｃｔｉｖｅｌｏｃａｔｉｏｎ．

7��群体

7��Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

7��病情指数

7��Ｄｉｓｅａｓｅｉｎｄｅｘ

7��致病型频率Ｐａｔｈｏｔｙｐｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙ／％

7��Ⅰ型ＴｙｐｅⅠ 7��Ⅱ型ＴｙｐｅⅡ 7��Ⅲ型ＴｙｐｅⅢ

7��ＡＪＸ 7��３ ��．４１±０．１８ｂＡ 7��４５ ���．００ 7��５５  ��．００ 7��０ #��．００

7��ＡＣＨ 7��３ ��．６３±０．１７ａｂＡ 7��３３ ���．３３ 7��６０  ��．００ 7��６ #��．６７

7��ＡＸＮ 7��３ ��．８４±０．１１ａｂＡ 7��９ ���．０９ 7��８６  ��．３６ 7��４ #��．５５

7��ＡＮＬ 7��３ ��．８２±０．１５ａｂＡ 7��２２ ���．７３ 7��５４  ��．５５ 7��２２ #��．７３

7��ＡＸＣ 7��３ ��．４３±０．１７ａｂＡ 7��６１ ���．９０ 7��２３  ��．８１ 7��１４ #��．２９

7��ＨＪＺ 7��３ ��．５６±０．１３ａｂＡ 7��２７ ���．２７ 7��６３  ��．６４ 7��９ #��．０９

7��ＨＪＭ 7��３ ��．５６±０．１３ａｂＡ 7��３６ ���．８４ 7��５２  ��．６３ 7��１０ #��．５３

7��ＨＨＧ 7��３ ��．６０±０．１２ａｂＡ 7��２５ ���．００ 7��７５  ��．００ 7��０ #��．００

7��ＨＨＭ 7��４ ��．０４±０．１６ａＡ 7��１０ ���．５３ 7��７８  ��．９５ 7��１０ #��．５３

7��ＨＡＬ 7��３ ��．７５±０．１９ａｂＡ 7��２５ ���．００ 7��５５  ��．００ 7��２０ #��．００

7��表４　水稻纹枯病菌群体间致病力的欧氏距离（对角线以下）与地理距离（ｋｍ，对角线以上）

7��Ｔａｂｌｅ４ Ｅｕｃｌｉｄｅａｎｄｉｓｔａｎｃｅｏｆｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙ（ｂｅｌｏｗｄｉａｇｏｎａｌ）ａｎｄｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌｄｉｓｔａｎｃｅ（ｉｎｋｉｌｏｍｅｔｅｒｓ，ａｂｏｖｅｄｉａｇｏｎａｌ）ｂｅｔｗｅｅｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＲ．

7��ｓｏｌａｎｉＡＧ-１ⅠＡ．

7��群体

7��Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
7��ＡＪＸ 7��ＡＣＨ 7��ＡＸＮ 7��ＡＮＬ 7��ＡＸＣ 7��ＨＪＺ 7��ＨＪＭ 7��ＨＨＧ 7��ＨＨＭ 7��ＨＡＬ

7��ＡＪＸ 7��１９０ ���．０４ 7��４４ �l．４６ 7��９９ �/．２２ 7��２１６ ��．４８ 7��６１０ ���．２２ 7��６１９ ���．４７ 7��３５９ !O．９６ 7��２５６ #�．０６ 7��４８６ $��．１３

7��ＡＣＨ 7��０ ��．２２ 7��２０７ �l．６３ 7��９３ �/．０１ 7��９５ ��．２６ 7��５５３ ���．９８ 7��５３８ ���．４０ 7��３１０ !O．４２ 7��２５４ #�．６０ 7��３９５ $��．８５

7��ＡＸＮ 7��０ ��．４３ 7��０ ���．２１ 7��１２５ �/．１６ 7��２４９ ��．１１ 7��５７８ ���．６２ 7��５９２ ���．３４ 7��３３１ !O．６７ 7��２２３ #�．５６ 7��４６２ $��．７６

7��ＡＮＬ 7��０ ��．４１ 7��０ ���．１９ 7��０ �l．０２ 7��１２５ ��．４７ 7��５８８ ���．２０ 7��５８４ ���．５８ 7��３３５ !O．８４ 7��２５１ #�．７５ 7��４４４ $��．５３

7��ＡＸＣ 7��０ ��．０２ 7��０ ���．２０ 7��０ �l．４１ 7��０ �/．３９ 7��６４７ ���．８３ 7��６２９ ���．２０ 7��４０５ !O．６６ 7��３４６ #�．１５ 7��４８６ $��．７０

7��ＨＪＺ 7��０ ��．１５ 7��０ ���．０７ 7��０ �l．２８ 7��０ �/．２６ 7��０ ��．１３ 7��８１ ���．１９ 7��２５２ !O．９２ 7��３５５ #�．０８ 7��３５５ $��．０８

7��ＨＪＭ 7��０ ��．１５ 7��０ ���．０７ 7��０ �l．２８ 7��０ �/．２６ 7��０ ��．１３ 7��０ ���．００ 7��２６０ !O．７２ 7��３７１ #�．６８ 7��３７１ $��．６８

7��ＨＨＧ 7��０ ��．１９ 7��０ ���．０３ 7��０ �l．２４ 7��０ �/．２２ 7��０ ��．１７ 7��０ ���．０４ 7��０ ���．０４ 7��１１２ #�．５７ 7��１４０ $��．０４

7��ＨＨＭ 7��０ ��．６３ 7��０ ���．４１ 7��０ �l．２０ 7��０ �/．２２ 7��０ ��．６１ 7��０ ���．４８ 7��０ ���．４８ 7��０ !O．４４ 7��２５１ $��．４０

7��ＨＡＬ 7��０ ��．３４ 7��０ ���．１２ 7��０ �l．０９ 7��０ �/．０７ 7��０ ��．３２ 7��０ ���．１９ 7��０ ���．１９ 7��０ !O．１５ 7��０ #�．２９

7��图３　水稻纹枯病菌群体的致病力欧氏距离与地理距离间的相

关性

7��Ｆｉｇ．３ ＲｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎＥｕｃｌｉｄｅａｎｄｉｓｔａｎｃｅｏｆｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙ

7��ａｎｄｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌｄｉｓｔａｎｃｅｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＲ．ｓｏｌａｎｉＡＧ-

7��１ⅠＡ．

7��以看出，数据点比较分散，没有明显的规律性，相关

系数ｒ＝－０．１４７（Ｐ＞０．０５）（图３）。说明了菌株间

的致病力分化与地理距离相关不显著，有２．１６％的

致病力变异可以由地理距离解释，即９７．８４％的致

病力变异是由其他因素决定的。

7��３　讨论

7��３．１　皖鄂地区水稻纹枯病菌存在一定程度的致病

力分化

7��病原菌和寄主在长期共进化的过程中，病原菌

的致病力也在不断变异。关于病原菌的致病性分化

有不少报道，如稻瘟病菌、稻白叶枯病菌和小麦锈菌

等 7��［１３］ 7��。本研究采用苗期接种法分析了分离自皖鄂

１０个县（市）的２００个水稻纹枯病菌在一套抗性不

同的水稻品种上的致病力。结果表明，皖鄂地区水

稻纹枯病菌自然群体在所构建的鉴别品种上存在显

著的致病力分化现象，是一个由弱到强连续变异的

混合致病力群体，所测的大多数菌株为中等致病型。

7��７２６ 7��王　玲等：皖鄂地区水稻纹枯病菌致病力分化研究
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水稻纹枯病菌的致病型在地区间呈随机分布状态，

在不同地区间和同一地区内均存在不同致病型的菌

株，致病型的分布与菌株地区来源无明显相关。这

与Ｎｅｅｒａｊａ等 7��［１４］ 7��对印度地区水稻纹枯病菌致病力

分化的研究结果一致。关于水稻纹枯病菌致病力分

化的原因可能是多方面的。Ｓｉｎｇｈ等 7��［１５］ 7��认为由菌

丝融合产生的异核现象可引起水稻纹枯病菌致病力

的分化，但异核现象与致病力分化的关系尚不清楚。

Ｌｉｕ等 7��［１６］ 7��认为水稻纹枯病菌致病力的差异与纹枯

病菌中存在的ｄｓＲＮＡ因子有关，ｄｓＲＮＡ的存在减

弱了菌株的致病力。Ｌｉｎｄｅ等 7��［１７］ 7��认为水稻纹枯病

菌经有性繁殖产生的担孢子能提高菌株间基因重组

的频率，易产生菌株的致病力变异。Ｄｏｒｒａｎｃｅ

等 7��［１８］ 7��认为水稻纹枯病菌致病性的强弱除了受自身

的遗传分化影响外，还与病菌生存的生态环境和营

养环境有关。本研究认为，由于水稻纹枯病菌具有

十分广泛的地理分布和宽寄主范围，极易发生致病

力变异。水稻纹枯病菌群体内个体本身具有不同的

基因型，是一个很大变异的混合基因型群体。因此，

皖鄂地区水稻纹枯病菌致病力差异是病菌自身基因

变异和环境因子相互作用的结果。

7��３．２　水稻纹枯病菌致病力分化的划分方法

7��在以往的研究中，提出了水稻纹枯病菌的融合

群、同工酶、可溶性蛋白质、菌体脂肪酸和基因型

等 7��［１９-２０］ 7��，试图从生物学角度解释致病力分化的本

质。但研究表明，各种生物性状的分化均无法与其

致病性建立内在的相应联系 7��［２１］ 7��。根据聚类判别统

计分析进行病原菌致病型划分，评价过程以数理统

计作为基础，能极大地降低人为主观因素对评价结

果的影响。如智海剑等 7��［２２］ 7��采用聚类判别分析将６８

个大豆品种对大豆花叶病毒的数量抗性分为６种不

同抗性类型，回判符合率达到９５．６０％。刘波等 7��［２３］

7��通过聚类分析建立了青枯雷尔氏菌不同致病性菌株

脂肪酸模式类型，判别准确率达９０．００％。本研究

引入聚类判别分析法，构建水稻纹枯病菌致病力分

化分级的数学模型和能被检测的判别算法，判别准

确率为９５．００％。说明该建模方法合理，判别函数

能较为有效地鉴别不同的致病型，这为水稻纹枯病

菌致病型的划分提供了一种新的思路。如果此算法

被最终实现，可大大提高检测菌株致病力强弱的工

作效率，实现初选过程的自动化，对于水稻纹枯病菌

致病力分化的研究具有重要的意义。然而，本研究

建立的判别模型只是针对具体的采样地区而言，我

国生态类型差异较大，水稻纹枯病菌的致病力分化

十分复杂。今后还需要进一步扩大采样范围和样本

数量，结合采样的地理位置、气候环境、水稻品种和

种植历史等多方面因素，研究不同生态环境中水稻

纹枯病菌的致病力分化，加强研究的系统性和深入

性，不断调整和完善模型，提高聚类判别分析的准确

度，建立的判别模型将会适应范围更广、实用价值更

高，更能说明水稻纹枯病菌的致病力变异规律。这

对水稻纹枯病的抗病育种和病害防治有积极意义。
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7�表皮细胞实验指南

7�该书为加拿大Ｋ．Ｔｕｒｋｓｅｎ主编的《ＥｐｉｄｅｒｍａｌＣｅｌｌｓ：ＭｅｔｈｏｄｓａｎｄＰｒｏｔｏｃｏｌｓ》的中文
7�版，是一本有关表皮细胞和表皮干细胞研究的最新且实用的实验技术指南。全书共４２

章，涵盖了人和小鼠表皮细胞分离培养的技术方法以及表皮干细胞富集、鉴定、培养和
体内标记的技术方法，详细介绍了免疫学、细胞生物学、分子生物学和基因组学等最新
技术在研究表皮组织的胚胎发生、发育、分化及皮肤疾病中的应用，还叙述了表皮细胞
和成纤维细胞的基因修饰（转染、突变和打靶）、组织工程皮肤的体外构建和体内移植
及毛囊的基因和干细胞治疗等具有广泛开发和应用前景的重要技术，对从事上皮细胞
尤其是表皮细胞和表皮干细胞的教学、科研和开发人员来说是一本很有价值的工具书。

7�该书可作为上皮细胞尤其是表皮细胞和表皮干细胞研究、开发和应用的工具书，也
可供细胞生物学、分子生物学、发育生物学、临床医学等有关领域的教学、科研人员参
考。定价：９０．００元。

7�２００８中国生物技术发展报告

7�《２００８中国生物技术发展报告》分为：政策篇、科学篇、技术篇、生物产业篇、国
际合作篇。介绍了我国生物技术及其产业化发展的现状和主要成就，交流、总结了
发展生物技术和产业的经验，宣传了政府发展生物技术的政策方针，收集反映了截
至２００８年底国内外生物技术研发和产业化的最新进展。

7�《２００８中国生物技术发展报告》能为生物科技领域的科学家、企业家、管理人员
7�和关心支持生物技术发展与产业的各界人士提供参考。定价：１４８．００元。

7�２００９中国生物技术发展报告

7�《２００９中国生物技术发展报告》分为政策篇、技术篇、产业篇和国际篇。介绍了
7�我国生物技术及其产业发展的现状与成就，总结了发展生物技术及产业的经验，宣

传了政府发展生物技术的政策方针，收集了截至２００９年年底国内外生物技术研发
和产业化的最新进展。《２００９中国生物技术发展报告》能为生物科技领域的科学
家、企业家、管理人员和关心支持生物技术发展的各界人士提供参考。定价：
１４８．００元。
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