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　　摘要：水稻基腐病是由玉米狄克氏细菌（Ｄｉｃｋｅｙａｚｅａｅ）侵染引起的毁灭性细菌病害，对水稻产量和品质具有潜在
的威胁。分别从江苏省南京市、扬州市采集水稻病根，通过菌落形态特征观察、分子鉴定以及致病性验证等对致病细

菌进行分离和鉴定；同时筛选可供利用的太湖流域水稻抗性品种。结果表明：分离到的水稻基腐病致病菌 ＪＳ２０１２是
玉米狄克氏细菌；从５６份太湖流域水稻资源中共筛选到２６份抗性资源，结果为进一步研究水稻细菌性基腐病以及培
育抗病品种奠定了基础。
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　　近年来，水稻细菌性基腐病在我国多个省（区、市）均有发
生，且有扩散蔓延和逐年加重的趋势，成为水稻高产、稳产的严重

障碍，潜在威胁着我国的粮食安全［１］。培育抗病品种是生产上

防治水稻细菌性基腐病最经济有效的途径，因此开展水稻基腐

病病原研究以及抗病资源的筛选鉴定是水稻安全生产的迫切

需要。

水稻基腐病是由玉米狄克氏菌（Ｄｉｃｋｅｙａｚｅａｅ，别称Ｅｒｗｉｎ
ｉａｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｉｐｖ．ｚｅａｅ）引起的细菌性病害［１］。水稻基腐病

的典型症状是使植株茎基部和根节部变为褐色或深褐色，并

伴有恶臭味。水稻基腐病在水稻整个生育期间都可以发病，

主要通过水稻根部和茎基部的伤口侵入［２］。无论是在分蘖

期、拔节期还是在抽穗期，一旦发病，植株便呈现失水、变黄和

青枯症状，孕穗期形成白穗［３－５］。从２０世纪８０年代初开始，
水稻细菌性基腐病在我国的各个省（区、市）蔓延［２－３］，特别

是１９８８年在江苏省沿海的如东县大面积发生，有２．６７万ｈｍ２

粳稻发病，严重发病的有１万ｈｍ２左右，由于病株多数形成枯
孕穗或枯白穗，造成直接产量损失在９０％左右［６］；此后很长

一段时间内，水稻基腐病在各地区未严重发生。近年来，在湖

北省宜都市和枝江市［７－８］、云南省多个地区［９］、湖南省邵东县

等［１０］、福建省云和县［１１］、黑龙江省鸡西市［１２］、海南省［１３］等地

相继有水稻细菌性基腐病发生。目前该病在江苏省的危害也

有上升的趋势，如２００７年在江苏省海安县稻田发生严重的水
稻细菌性基腐病，平均病田率、枯穗率分别达到 ３３．６６％、
０６５％，对水稻产量造成了严重损失［１４］。由于该病症状类似

螟虫危害或生理性青枯，易导致该病的诊断失误，从而延误该

病的发现时间，不能及时通报，这也是该病目前报道较少的重

要原因之一［１５］。

选育抗病品种是防控水稻基腐病的有效途径。２０世纪
８０年代，南京农业大学利用病原物浸根接种法对６２２份水稻
品种资源进行基腐病抗性鉴定，共筛选出高抗的水稻资源

１２７份，中抗的水稻资源 ２１０份，并发现籼稻品种中存在抗
性，而粳稻品种多感病［１６－１７］。华南农业大学刘琼光等对来自

广东省各地培育出的共４２个新品种和推广的栽培品种进行
了抗病性鉴定［１８］。目前，尚不清楚太湖流域水稻品种对基腐

病的抗性水平。

本研究针对江苏省近年来发生的水稻基腐病进行病原分

离与鉴定，以期明确致病细菌，并进一步挖掘太湖流域抗基腐

病水稻品种资源，从而为防治水稻基腐病提供科学依据，并为

培育抗病水稻品种奠定基础。

１　材料与方法

１．１　试验材料
用于水稻基腐病分离的粳稻品种来自于江苏省南京市和

扬州市大田栽培发病的南粳４５，为笔者所在项目组保存；用
于抗性资源筛选的试验材料为５６份太湖流域水稻地方品种，
包括１２份籼稻、４４份粳稻，为笔者所在项目组保存。
１．２　病原菌的分离和鉴定

采用平板划线分离法［１９］进行病原细菌分离。将发病的

水稻茎基部和根用清水洗净，再用刀片切成约５ｍｍ长的病
组织，用７０％乙醇消毒并用灭菌水冲洗３次后，放在灭菌载
玻片上的灭菌水中，用灭菌玻璃棒碾碎。静置一段时间后，用

灭菌的移植环蘸取组织液在琼脂平板上划线，２８℃培养４～
５ｄ。挑取单菌落纯化培养４～５次，根据柯赫氏法则，从分离
纯化的病原菌上挑取单菌落进一步培养，采用针刺法回接水

稻根系，待出现基腐病典型症状后保存菌株。

１．３　细菌基因组提取
使用细菌基因组提取试剂盒（ＯＭＥＧＡ公司）进行细菌基

因组的提取。

１．４　基腐病菌特异性基因的ＰＣＲ扩增
从ＮＣＢＩ数据库中查询已经报道的水稻细菌性基腐病菌
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１６ＳｒＤＮＡ（ＪＱ２８４０４０）序列［２０］，设计引物１６Ｓ－ｕｐ：５′－ＧＡＴＴ
ＧＡＡＣＧＣＴＧＧＣＧＧＣＡＧＧ－３′、１６Ｓ－ｄｏｗｎ：５′－ＡＴＴＣＣＧＡＴＴＡ
ＡＣＧＣＴＴＧＣＡＣ－３′，以分离菌株的基因组为模板扩增 １６Ｓ
ｒＤＮＡ序列。根据已报道的水稻细菌性基腐病菌 ＺＪＵ２０１２的
ｇｙｒＢ、ｒｅｃＡ、ｆｌｉＣ基因分别设计引物 ｇ－ｕｐ：５′－ＣＣＴＣＡＡＧＴＡＴ
ＣＡＡＧＧＴＡＴＴＡ－３′、ｇ－ｄｏｗｎ：５′－ＡＴＴＴＣＣＡＣＧＣＣＧＡＴ
ＧＴＣＧＴＣ－３′；ｒ－ｕｐ：５′－ＣＧＣＣＡＧＣＡＧＣＣＴＣＴＴＣＡＴＴＡ－３′、
ｒ－ｄｏｗｎ：５′－ＡＧＡＴＣＣＧＴＡＴＧＡＡＧＡＴＴＧＧＴ－３′；ｆ－ｕｐ：５′－
ＧＡＡＣＧＡＴＡＣＣＡＡＣＧＧＣＡＣＴＣ－３′、ｆ－ｄｏｗｎ：５′－ＣＡＧＣＧＡＴ
ＴＡＣＴＧＣＡＧＣＡＧＴＴ－３′［２１］。２５μＬＰＣＲ反应体系为：０．５μＬ
ＤＮＡ模板，各 ０．５μＬ上下游引物，２．０μＬｄＮＴＰ混合物，
０１２５μＬＴａＫａＲａＴａｑ，２．５μＬ１０×ＰＣＲｂｕｆｆｅｒ，加ｄｄＨ２Ｏ定容
至２５．０μＬ。ＰＣＲ反应程序：９５℃预变性４ｍｉｎ；９５℃变性
４５ｓ，５８℃退火４０ｓ；７２℃延伸 ３０ｓ，３０个循环；７２℃延伸
１０ｍｉｎ；１５℃保存。采用１．２％琼脂糖凝胶电泳，对扩增片段
进行回收后送上海英骏生物技术公司测序。

１．５　抗性资源鉴定
针对本试验保存的太湖流域水稻品种资源进行基腐病抗

性鉴定。按照刘琼光等的方法［１８］，将２０ｄ秧龄的５６份水稻
亲本材料伤根后，浸入基腐病菌液（浓度１×１０８ＣＦＵ／ｍＬ）中
３ｈ，然后移栽入土中。每个材料５０株苗，设３个重复，以液
体培养基作为阴性对照。移栽后７～１０ｄ开始调查发病情
况，调查的分级标准为：０级，无症状；１级，心叶枯萎１／３以
下；２级，心叶枯萎 １／３～１／２（含 １／２、１／３）；３级，心叶枯萎
１／２～３／４（含１／２）；４级，心叶枯萎３／４及以上。抗性分级标
准为：高抗，病情指数０～５；中抗，病情指数５．１～１２．４；中感，
病情指数１２．５～１９．９；高感，病情指数２０及以上［１８］。

２　结果与分析

２．１　病原细菌的分离与形态特征
２０１２年９月至１０月期间，在江苏省南京市、扬州市等地

发现多块稻田发生白穗、叶片萎蔫以及干枯的现象（图１－Ａ、
１－Ｂ），且发病植株根系变黑腐烂（图１－Ｃ）并伴随有恶臭
味，为水稻细菌性基腐病的典型致病症状。对收集的８份发
病植株进行病原分离和培养发现，在所有的发病植株上均分

离到同一菌株，命名为ＪＳ２０１２。在牛肉汁蛋白胨培养基上培
养４８ｈ后，菌落呈乳白色，后逐渐变成淡土黄色，且边缘不
整齐。

２．２　病原细菌的分子鉴定
根据已经报道的水稻细菌性基腐病菌的１６ＳｒＤＮＡ序列

设计引物，以分离到的水稻细菌性基腐病菌ＪＳ２０１２的基因组
为模板，进行ＰＣＲ扩增目的１６ＳｒＤＮＡ序列，得到１条长度约
为４５０ｂｐ的片段（图２－Ａ）。将ＰＣＲ产物进行回收、克隆并
送上海英骏生物技术公司测序，得到 ＪＳ２０１２的１６ＳｒＤＮＡ序
列。经序列比对和分析，与已报道的水稻基腐病菌１６ＳｒＤＮＡ
的序列一致性为１００％。进一步根据已报道的水稻基腐病菌
ＺＪＵ２０１２基因组中的 ｇｙｒＢ、ｒｅｃＡ、ｆｌｉＣ基因序列设计引物，对
ＪＳ２０１２菌株基因组中的相关序列进行 ＰＣＲ扩增，结果见图
２－Ｂ，经测序后与已经报道的水稻基腐病菌 ＺＪＵ２０１２序列进
行比对。结果显示，ＪＳ２０１２的 ｇｙｒＢ、ｒｅｃＡ、ｆｌｉＣ基因序列与
ＺＪＵ２０１２的基因序列有１００％的一致性。

２．３　病原细菌的致病性测定
根据细菌的生长特征和分子鉴定结果，对初步确认为

Ｄｉｃｋｅｙａｚｅａｅ的菌株ＪＳ２０１２进一步应用活体水稻幼苗根部刺
伤接种，按照柯赫氏法则进行回接验证，测定其致病性。由图

２－Ｃ可以看出，接种１０ｄ后的水稻幼苗出现水稻细菌性基
腐病的典型症状，地上部分叶片（包括心叶）出现萎蔫甚至干

枯，地下部分发病根系变黑腐烂，并伴有强烈的恶臭味，以液

体培养基为阴性对照的水稻则没有出现基腐病症状。接着对

发病水稻根系进行病原分离与分子鉴定，再次获得了 ＪＳ２０１２
菌株。

２．４　太湖流域水稻品种抗性资源的鉴定
对５６份太湖流域水稻品种资源进行的基腐病抗性鉴定

结果表明，这些太湖水稻品种中，有８份品种显示高抗基腐
病，分别是飞来凤、帽子头、野凤凰、凤凰稻、爱柴白、千山树、

青壳种、早石稻；有１２份品种显示中抗基腐病，分别是铁壳
稻、白壳晚稻、小百野稻、白壳石稻、团粒籼、碗儿籼、芦花白、

黑壳芦花白、长子芦花白、矮箕壳、小黄早、不留名；另外还有

３６份感病品种，包括１９份中感品种、１７份高感品种（图３、表
１）。这些结果可以初步说明，太湖流域水稻品种中存在可供
利用的抗性资源，并且不同籼稻和粳稻品种存在不同的抗性。

３　结论与讨论

我国对水稻基腐病的研究报道始于２０世纪８０年代初，
分别从浙江省水稻、玉米两大作物中分离得到基腐病菌菊欧

氏杆菌（Ｅｒｗｉｎｉａｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｉ）［３，１５］（现统称为玉米狄克氏细
菌Ｄｉｃｋｅｙａｚｅａｅ［１］）；此后在很长一段时间都没有发现暴发。
目前，在全国１５个省（区）均发现有水稻基腐病发生，如江苏
省的多个市陆续发现水稻基腐病［４－１４］。水稻基腐病对水稻

生产带来的严重影响日趋明显，作为具有潜在暴发可能的细

菌性病害引起了水稻科研工作者高度重视。目前在全国范围

内，针对水稻基腐病菌分离鉴定、生长发育、侵染循环、致病性

以及抗性资源筛选开展了一系列研究［１８，２２－２５］，为预防水稻基

腐病的大面积暴发流行提供了科学依据。本试验首次对在江

苏省南京市、扬州市分离的水稻细菌性基腐病进行形态特征、

致病性和水稻品种抗性等方面的研究。结果表明，发生在江

苏省南京市、扬州市的水稻基腐病是由 Ｄｉｃｋｅｙａｚｅａｅ引起的，
与之前浙江大学报道的基腐病菌菌株 ＺＪＵ２０１２（２０１２年分离
于广东省）有较高的一致性，很有可能是同一种病原菌，具体

还有待于进一步鉴定；另一方面也说明，水稻基腐病作为适应

性较强的细菌性病害正在全国水稻产区范围内扩散蔓延，关

于其抗性品种资源筛选和抗性机制分析等基础研究工作亟待

开展。

培育抗病品种是防治水稻细菌性基腐病的安全有效且对

环境友好的重要途径，而筛选抗性品种资源是培育抗病品种

的重要前提。王金生等采用浸根接种法对６２２个水稻品种进
行抗病性测定表明，抗病品种占５４．２％，感病品种占４５．８％，
且籼稻较粳稻抗病［１７］。刘琼光等对广东省各地培育出的共

４２个新品种和推广的栽培品种进行了抗病性鉴定［１８］。本研

究对太湖流域水稻品种进行抗基腐病鉴定，结果表明，粳稻和

籼稻中都存在抗性资源，同时也发现，粳稻品种抗性差异明

显，如小青芒、晚中秋、摧不倒、黄系光、甩杀极、浦东青、润叶
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表１　太湖流域水稻品种的抗性鉴定结果

水稻品种 抗性等级

小青芒、晚中秋、黄系光、桂圆黄、早红莲、晚金籼、太湖籼、硬头颈、光头芦花白、矮脚芦花白、一时兴、香粳糯、晚野稻、润叶黄、

浦东青、甩杀极、摧不倒

高感

大稻穗头、黄谷粳稻、小黄稻、大头鬼、六十日、杜子籼、尖粒子、流离种、陈家种、长稻头、矮大头、矮箕光、长箕光、硬头尖、荒三

石、白壳荒三石、金山晚、拖过山、小红枣

中感

铁壳稻、白壳晚稻、小百野稻、白壳石稻、团粒籼、碗儿籼、芦花白、黑壳芦花白、长子芦花白、矮箕壳、小黄早、不留名 中抗

飞来凤、帽子头、野凤凰、凤凰稻、爱柴白、千山树、青壳种、早石稻 高抗

黄、晚野稻、香粳糯等发病率极高，高感基腐病；而帽子头、飞

来凤、野凤凰、爱柴白、早石稻、千山树、青壳稻、铁壳稻、白壳

晚稻、小百野稻、白壳石稻、团粒籼、碗儿籼、芦花白、黑壳芦花

白、长子芦花白、矮箕壳、小黄早、不留名对基腐病表现出不同

程度的抗性；此外，籼稻品种也具有同样抗性的分化。这说明

不同粳稻品种间以及籼粳稻之间抗病性存在较大差异，但都

存在抗性基因资源，因此如何科学合理利用水稻抗基腐病品

种是当前生产上面临的问题。

目前，对水稻基腐病的研究还处于起步阶段，尽管取得了

一定的研究进展，但是仍有很多工作要做，包括利用抗性水

稻资源来解析水稻与基腐病菌互作响应机制和水稻抗病信

号调控网络以及基腐病菌的侵染和致病机理等。这些研究

可为抗水稻基腐病新品种的培育提供重要的理论依据和基

因资源。
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