
中国水稻科学(Chin J Rice Sci), 2026, 40(1): 18－26 

18                                                                                                     http://www.ricesci.cn 

DOI: 10.16819/j.1001-7216.2026.250113 

华南稻区抗白叶枯病育种研究现状与展望 

苗哲宁#  陈积金#  李自明  刘毅*  罗利军 

(上海市农业生物基因中心，上海 201106; #共同第一作者；*通信作者, email: ly07@sagc.org.cn) 

Advances and Prospects in Breeding Bacterial Blight-resistant Rice in South China  

MIAO Zhening#, CHEN Jijin#, LI Ziming, LIU Yi*, LUO Lijun 

(Shanghai Agrobiological Gene Center, Shanghai 201106, China; #These authors contributed equally to this work; *Corresponding authors, email: 

ly07@sagc.org.cn) 

Abstract: Bacterial blight (caused by Xanthomonas oryzae pv. oryzae) poses a serious threat to global rice production. In 

recent years, the prevalence of bacterial blight has been increasing in the South China rice-growing region, posing 

significant challenges to rice production safety. This study reviews the predominant pathotypes of bacterial blight isolates 

in the South China rice region, evaluates the bacterial blight resistance of commercially released rice varieties in this 

region, and summarizes the technologies and applications for improving broad-spectrum resistance to this disease. By 

systematically analyzing the pathogenic variation across subregions and the differences in variety resistance, this work 

aims to provide targeted breeding recommendations and practical references for enhancing resistance to bacterial blight. 

Finally, prospects for breeding bacterial blight-resistant rice varieties in South China are outlined. 
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摘  要：水稻白叶枯病(Xanthomonas oryzae pv. oryzae)是严重威胁全球水稻生产安全的细菌性病害。近年来，华

南稻区白叶枯病的流行趋势逐渐上升，给水稻安全生产带来了巨大挑战。本文梳理了华南稻区白叶枯病菌株的优

势致病型，分析了华南稻区审定品种白叶枯病抗性，综述了广谱白叶枯病抗性改良技术及其应用。旨在通过系统

分析华南不同稻区白叶枯病菌的致病型和品种抗性差异，为提高品种对白叶枯病抗性提供针对性育种建议参考。

最后，展望了华南稻区抗白叶枯病改良育种的未来方向。 
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1  华南稻区白叶枯病菌致病型 

1.1  华南稻区白叶枯病发生与流行 

水稻白叶枯病(Xanthomonas oryzae pv. oryzae, 

Xoo)于 1884 年首次在日本发现，现已广泛分布于

全球各主要水稻产区，该病是损失挽回率最低的水

稻病害之一，白叶枯病可致水稻减产 50%以上[1]。

白叶枯病病菌通过灌溉水和暴风雨传播，经伤口和

水孔进入水稻维管束，引起系统性侵染[2]。病症因

品种抗性、发病条件、侵入时期及部位等因素而异，

以叶枯型最为常见[3]。病害可在水稻整个生长周期

内发生，孕穗期最为严重[4]。 

我国华南稻区降水时空分布不均，夏季台风伴

随的持续强降雨和涝害增加了病害流行的风险[5]。

当流行频率上升至 20%时，病菌会逐渐克服品种抗

性[6]。近年来，华南地区双季连作和复种指数高，

在大面积生产上，长期种植仅携带单一抗病基因的

品种，会显著增加病菌小种的定向选择压力，进而

加速其致病性变异并促进毒力增强[7, 8]。华南稻区

白叶枯病流行呈上升趋势，该病害也成为华南稻区

主要病害之一[9, 10]。 

1.2  华南稻区白叶枯病菌致病型 

华南稻区水稻白叶枯病菌致病力持续分化并

呈动态变异趋势[5,7]。系统掌握病原菌致病型的区域

分布格局，是制定科学、有效抗病育种策略与抗性

基因合理部署的关键。华南稻区已报道并监测到多

种致病型，包括Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ、Ⅴ和Ⅸ型，鉴别

寄主体系参考杨万风和方中达[11, 12]。整体上，华南
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稻区白叶枯病菌致病型变化情况：2004年之前，华

南稻区的病原菌多态性较低但变化迅速，主要优势

菌系是Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ型[8]。2004−2014 年间，Ⅳ型菌出

现频率最高，分布面甚广，为广东的优势致病型[13]；

2014 年至 2017 年，Ⅴ型菌在广西、广东、海南等

地均有分布，逐渐成为华南稻区优势菌系[14]。近年

来，强毒菌系Ⅸ型菌的发生频率不断增加，从 2004

年的 5.70%增至 2021 年的 72.28%，远超过其他致

病型，至此Ⅸ型菌作为致病性最广的强毒菌系与Ⅴ

型菌完成交替，成为华南与浙江稻作区的优势致病

型[7]。 

广西的优势致病型为Ⅳ型菌，发生频率达

77.78%[15]。1999−2002 年间，致病力更强的Ⅴ型菌

株呈现出逐年上升的趋势，同时一些原本对Ⅳ型菌

株具有抗性的水稻品种逐渐变为感病品种[16]。来自

广西的先恢 207、谷丰 B和明恢 63等 25份主要育

种亲本对白叶枯Ⅳ型菌均无抗性[17]。研究表明，抗

白叶枯病单基因系及近等基因系 IRBB5、IRBB7 

和 CBB23 对广西Ⅳ型菌和Ⅸ型菌均表现出良好

的抗性，其中 xa5、Xa7和 Xa23被鉴定为广西地区

的有效抗病基因，特别是 xa5基因对广西地区的菌

株均具有普遍良好的抗性，可作为优质抗病资源进

行开发和利用[11, 15, 18]。2004年以前，广东的优势致

病型为Ⅳ型菌[13]。2005年，在广东发现了Ⅷ型强

致病新菌系[19]。截至 2017年，Ⅴ型菌已成为广东地

区的新优势致病型[20]，且广东主要栽培品种对Ⅴ型

菌普遍缺乏抗性[20]。海南地处热带，台风频发，也

是水稻白叶枯病重灾区。根据杨万风等[11]的方法鉴

别致病型，海南优势致病菌株可以归为 R8，其中 2

号是优势致病类型[21]，xa5、Xa7、Xa23、 Xa27基

因对其具有抗性。针对Ⅴ型、Ⅳ型和强毒菌系Ⅸ型

菌，华南稻区建议选用 Xa23、Xa7、Xa27和 xa5基

因用于抗病育种[14, 22, 23]。 

2  华南稻区审定品种的白叶枯病抗性分析 

通过查询国家水稻数据中心 (http://www. 

ricedata.cn/variety/)网站，笔者统计分析华南稻区三

个省份 2019 至 2023 年审定 1546 个水稻品种的白

叶枯病抗性级别和产量表现。其中包括广东 453个、

广西 1009个和海南 84个品种，为华南稻区抗白叶

枯病新品种选育提供参考。 

2.1  抗性频率分析 

2019 至 2023 年，整体上，华南稻区审定品种

抗病频率仅为 7.8%，中抗品种贡献值最高，抗病频

率为 6%，感病和高感品种占到 61.8%(图 1-A)。广

东、广西和海南审定品种抗病频率分别为 16.5%、

4.5%和 5.7%；结果显示，华南稻区整体白叶枯病抗

性表现较差，相比广西和海南省，广东审定品种的

白叶枯病抗性表现较好。 

华南稻区审定品种以籼稻为主，根据不同生态

型可分为早造和晚造。其中，仅广西有粳稻类型品

种 18 个，抗病品种频率为 16.7％。华南稻区早造

和晚造品种的抗病频率相近，分别为 21%和 23%；

其中，广西不同生态型品种抗病频率均为 4%；广

东晚造品种抗性频率为 19%，比早造高 5个百分点；

海南早造品种抗病频率为 4%，晚造品种全部感白

叶枯病(表 1)。 

相较于广西和海南，广东籼稻不同生态型品种

抗病频率均最高，海南品种抗性最差，籼型晚造品

A：抗病品种和感病品种占比；B：抗病品种占比变化趋势。 

A, Proportion of resistant and susceptible varieties; B, Trend in proportion of resistant varieties. 

图 1  2019−2023 年海南、广东和广西省审定品种整体白叶枯病抗性表现 

Fig. 1. Bacterial blight resistance of approved varieties in Hainan, Guangdong, and Guangxi (2019–2023) 
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种对白叶枯病全部表现感病，广东籼型晚造品种抗

白叶枯病表现最好。此外，2019至 2023年抗病品

种占比变化趋势显示，华南稻区中抗以上白叶枯病

品种占比从 15.3%提升至 28%，审定品种的白叶枯

病抗性水平逐渐提高(图 1-B)。华南地区水稻新品种

的白叶枯病抗性仍有较大的提升空间，整体上广西

和海南需增强不同生态型籼稻品种的抗性。其中，

在海南省的籼稻选育中，应重点关注晚造类型的白

叶枯病抗性，以弥补抗病育种的短板。 

2.2  抗病基因在华南稻区品种中的分布和利用 

华南稻区优势菌群的分布差异明显，育种家应

明确抗性基因在水稻品种资源中的分布，针对不同

的区域，选用携带不同抗病基因的抗源，有助于培

育抗性品种[3, 24]。Xa23、Xa7和 Xa27均属于执行者 

型抗白叶枯病基因[25]。其中，Xa23 与 Xa7 为显性

抗白叶枯病基因，可在水稻全生育期表现出较强、

相对稳定的抗性 [26, 27]。Xa27基因不具有全生育期

抗性，具有小种特异性[28]。xa5 是隐性抗病基因，

不属于执行者型，同样也具有小种特异性抗性。 

刘峰团队分析了广东省水稻区域试验的水稻

材料和主栽品种中 Xa7和 Xa23 抗性基因的分布，

55份水稻材料中有 33份材料携带 Xa23抗性基因，

2 份材料携带 Xa7抗性基因[29]；广东省内 28 份主

栽品种只有白香占携带 Xa7，粤晶丝苗 2号、新黄

占、五山丝苗、粤晶丝苗 2 号、华航 33 号等 8 个

品种携带 Xa23基因[30]。王祯在 103个杂交稻亲本

中检测到双七占和广占 63S含有 Xa7基因[31]。陈浩

等从 153 份水稻品种中仅检测到两优 8106 和天丰

优 084 两个品种含有纯合 Xa27 基因，所有的品种

中都不含隐性 xa5 基因[32]。粤农丝苗(即恢复系 

R1212)是华南稻区重要的育种材料，以其为亲本

育成并通过国家、省级审定或授权的水稻新品种

已有 37个，粤农丝苗具有丰产、抗病、优质等特

性，中抗白叶枯病(Ⅳ型菌 3级，Ⅴ型菌 5级)。薛

皦等在粤农丝苗 11 号染色体上定位到一个白叶

枯病抗性 QTL，这可能是一个未被克隆的抗白叶

枯病基因[33]。 

华南稻区水稻品种中携带 Xa23基因相对较多,

而 Xa7、Xa27和 xa5基因使用较少。研究表明，高

温能增强 Xa7的抗病性[34-36]，并且 Xa7对华南稻区

Ⅳ型优势致病型具有良好的抗病表现[37]。因此，建

议在华南地区充分利用含有 Xa7抗病基因的抗原。

xa5 隐性基因只有纯合时才具有抗病能力，可作为

常规优质稻的抗源加以利用[38]。因此，在华南稻作

区进一步开展 Xa7、Xa27和 xa5等抗源的开发与利

用，可作为已广泛应用的广谱抗性基因 Xa23 的重

要补充，从而有效提升本地区水稻对白叶枯病的抗

性水平，并为华南稻区抗白叶枯病基因资源的筛

选、配置与利用提供依据。 

3  广谱抗白叶枯病基因育种应用 

华南稻区白叶枯病菌株的多样化和致病型的

不断变化使得抗病基因具有小种特异性[39]，单一抗

病基因的抗病能力有限。有研究表明 xa5、Xa7 和

Xa23 广谱抗性基因对Ⅸ型菌的抗性表现呈降低趋

势[5]。为解决这一问题，聚合抗病基因是提高品种

抗性及其持久性、拓宽抗谱的有效策略[40, 41]。 

3.1  多基因聚合育种的应用 

在华南稻区，多基因聚合策略已广泛应用于

抗白叶枯病育种[39]。大量研究表明，与单基因导

入系相比，水稻多基因聚合改良系具有更高的抗

性水平[42, 43]。先恢 207是华南稻区使用最广泛的恢

复系之一，闫成业团队通过构建携带 Xa7+Xa21 和

Xa7+Xa23的先恢 207，实现了对白叶枯病的高效抗

性[44]。通过分子标记辅助选择和花药培养成功聚合

了 xa5和微效多基因，显著提升了抗病能力[45]。此

外，华占新品系聚合了 xa5和 Xa7抗性基因，以华

占改良系为父本配制的组合表现出高产、优质和强

抗病等优良性状[46, 47]。成太辉等聚合 xa5和抗稻瘟

病基因，成功培育了白粳占[48]和白丝占[49]。Pradhan

将 4 个水稻白叶枯病抗病基因 Xa4、xa5、xa13 和 

Xa21 聚合到优良品种 Ranidhan[50]。也有相似研究

表 1  华南稻区籼稻品种不同生态型白叶枯病抗性表现 

Table 1. Bacterial blight resistance of different ecological types in indica rice varieties from South China 

省份 

Province 

早籼组 Early indica group  晚籼组 Late indica group 

总品种数 

Total number of 

varieties 

抗病品种数 

Number of resistant 

varieties 

抗病品种占比

Proportion of resistant 

varieties(%) 

 

总品种数 

Total number of 

varieties 

抗病品种数 

Number of resistant 

varieties 

抗病品种占比 

Proportion of resistant 

varieties (%) 

广东 Guangdong 204 28 14  249 47 19 

广西 Guangxi 365 14 4  502 19 4 

海南 Hainan 57 2 4  27 0 0 

合计 Total 626 44 21  778 66 23 
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将 Xa4、xa5、xa13和 Xa21聚合到 Basmati-385[51]。

研究表明，携带 3 个抗病基因(Xa4、xa5 和 xa13)

或 4个抗病基因的水稻品系表现出最高抗病水平，

明显优于携带单个或两个基因的品系。在常规稻品

种中，白叶枯病抗性基因的聚合育种通常同时结合

显性和隐性抗病基因。Sundaram等[52]、Joseph等[53]

和Gopalakrishnan等[54]都将Xa21和 xa13 抗病基因

进行聚合。聚合后的抗病系表现出高度抗性，同时

保留了目标品种的优良农艺性状和品质特征。育种

工作者应关注华南地区病菌毒性和发病动态，针对

性聚合抗病基因。本研究整理 xa5、Xa7、Xa21、

Xa23功能标记用于分子标记辅助选择抗病育种中，

这些标记由海南大学夏志辉课题组优化，并可用于

分子标记辅助选择抗病育种[55, 56]。 

3.2  基因聚合效应 

水稻白叶枯病抗病基因之间存在加性效应，多

基因聚合改良系的抗性水平普遍优于单基因导入

系。当病原菌中的效应蛋白基因同时变异或重组产

生新致病型时才会使抗病品种丧失抗性[46]。聚合抗

病基因是提高品种抗性及其持久性的有效策略[41]。

水稻白叶枯病抗性基因可分为主效基因和微效多

基因[57]，主效基因在抗病过程中起主要作用，而微

效多基因则起辅助控制，两类基因协同作用，共同

抵御白叶枯病病原菌的侵染[58]。因此，通过多基因

聚合能有效扩大抗病谱。 

然而，并非所有抗病基因都能有效地累加聚

合，育种时需综合考虑抗病基因的特性及受体品种

的遗传背景。隐性抗病基因 xa5 与 Xa23、Xa27、

Xa7 聚合时，病原菌的效应子 AvrXa23、AvrXa27

和 AvrXa7 无法利用宿主细胞的转录翻译系统，导

致 Xa23、Xa27和 Xa7无法被诱导表达，从而失去

原有的抗病性，表现出负向的拮抗效应[59, 60]。因此，

在多基因聚合育种中，应优先选择具有不同抗病机

制的基因进行组合。随着新的 RLK和 NLR基因的

发掘, 可以考虑将 PTI和 ETI抗病机制叠加的育种

策略，以选育更加持久且广谱的抗性品种[61]。 

3.3  CRISPR-Cas9 基因编辑技术的应用 

CRISPR 系统 (clustered regularly interspaced 

short palindromic repeat, CRISPR) 是一种细菌在自

然界中用于抵御噬菌体感染和质粒转移的防御机

制[62]。CRISPR-Cas9(CRISPR-associated protein 9)

能够在特定的 DNA序列上切割双链 DNA，实现基

因片段的精准插入和敲除[63]。CRISPR-Cas9基因编

辑系统已广泛应用于白叶枯病广谱抗病育种[64-66]。 

赵开军等利用 CRISPR-Cas9 介导的同源重组

技术，将 EBEAvrxa23 元件精准插入到原本感白叶枯

病的水稻品种日本晴的启动子中，创制了对供试的 

20 个白叶枯病菌小种具有广谱抗性的基因编辑株

系[64]。类似的研究显示，南粳 46的 Xa23启动子中

缺失了完整的 EBEAvrXa23序列，利用 CRISPR/Cas9

技术将 EBEAvrxa23元件插入启动子后，南粳 46基因

编辑株系获得了白叶枯病抗性[67]。此外，水稻隐性

抗性等位基因 xa5仅在一个氨基酸位点(V39E)存在

差异[38, 59]。杨兵等利用 PE5max系统对 Kitaake进

行编辑，成功产生 xa5等位基因，为易感水稻提供

了广谱抗性[69]。此外，通过基因编辑技术可实现同

时编辑多个感病基因，使基因编辑株系获得更广谱

且更持久的抗性。陈功友等[5]利用 CRISPR/Cas9 基

因编辑技术，对水稻品种 Kitaake 的感病基因 

Xa13/OsSWEET11 、 Xa25/OsSWEET13 和 11N3/ 

OsSWEET14 进行了编辑，成功创制高抗白叶枯病

的材料[69, 70]。值得注意的是，以上基因编辑株系的

主要农艺性状未受到显著影响。与传统育种方法相

比，CRISPR-Cas9基因组编辑技术能够高效创制遗

传背景纯净的广谱抗白叶枯病材料[25]。基因编辑技

术作为改良白叶枯病抗性的高效手段，具有重要应

用潜力，应充分利用这一技术提升华南稻区品种的

广谱抗性。 

4  展望 

随着气候的变化，华南稻区白叶枯病呈逐年

表 2  华南稻区育种推荐抗白叶枯病基因功能标记信息 

Table 2. Functional markers for bacterial blight resistance genes recommended for breeding in the South China rice region  

功能标记 

Functional marker 

正向引物(5’-3’) 

Forward(5’-3’) 

反向引物(5’-3’) 

Reverse(5’-3’) 

片段大小 Product size(bp) 

抗病 

Resistance 

感病 

Susceptible 

xa5 GCTCGCGTTCGTTCGTTAAC CCACAGATACCTTATCAAACAGCT 295 0 

Xa7 AATATATAACCCCCCCCCCCCCAG TTAATTGCCACCGATGAGGTAATCC 482, 342 0, 342 

Xa23 CTCTTCCCTGAGTCAAAGTC GGAGAATAACCATCTTGTCG 640 0 

Xa21 CGATCGGTATAACAGCAAAAC ATAGCAACTGATTGCTTGG 1400 1300 

Xa27 TAGTGTCTAAATACAGGGACT GAGTACTTTGCTCTGATGCTC 149 174 

Xa7功能标记包含中引物，MX7-MP：ATGGCGGCCGCTGATCATCC。 

The functional marker for Xa7 includes the internal primer, MX7-MP: ATGGCGGCCGCTGATCATCC. 
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加重的趋势，为应对病菌的快速演化和多变带来

的挑战，利用分子标记辅助选择进行多基因聚合

选育持久抗白叶枯病品种是经济有效的措施之

一。然而聚合的基因越多，需要的群体规模、育种

周期、成本也随之增加，在一定程度上也制约了多

基因聚合的应用。同时，单一抗病品种的大面积种

植往往会增加作物对病害的定向选择压力[71]，从而

加速品种抗性丧失，最终导致白叶枯病的大面积暴

发[6, 72, 73]。与之相对，多系品种混合种植通过群体

效应抑制优势小种的形成，建立作物异质系统，能

够有效促进病原菌群体的稳定化选择[74, 75]，从而实

现对病害流行的有效控制[76-78]。因此，构建遗传背

景一致，携带不同白叶枯病抗性基因的多系品种，

是提高主推品种广谱持久抗性的有效策略。 

作物育种实践证明，轮回选择是作物群体改

良和种质创新最有效的方法。利用显性核不育轮

回选择群体可省去人工去雄，通过不断地增加新的

供体材料形成有利基因资源库，是一个基因广泛重

组、具有遗传资源多样性的群体[79]，能够通过延长

基因变异时间和增加优良基因重组几率，使群体内

的有利基因频率得到周期性增加，在不改变配合力

的情况下聚合优异基因[80]。水稻白叶枯病抗性基因

可分为主效基因和微效多基因[57]，主效基因在抗病

过程中起主要作用，而微效多基因则辅助控制[58]，

基于显性核不育系的轮回选择方法有利于实现白

叶枯病抗性基因更高效聚合。 
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