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中国稻瘟病菌遗传多样性研究进展

王伟舵，刘永锋
（江苏省农业科学院植物保护研究所，江苏南京２１００１４）

　　摘要：在农业生产实际过程中，水稻抗病品种常常缺少对稻瘟病的持续抗性，这是由于稻瘟病菌具有复杂的遗传
多样性，在抗病品种的长期定向选择过程中，田间稻瘟病菌的种群遗传结构发生了改变，产生了一些能够克服品种抗

性的强致病型菌株。因此，研究稻瘟病菌的遗传结构及其时空动态，掌握水稻种植区的稻瘟病菌遗传变异规律，对水

稻抗病品种选育和利用抗病品种布局防治稻瘟病均有重要意义。本文对我国稻瘟病菌遗传多样性研究进展进行了

概述。
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　　稻瘟病是由稻瘟病菌（Ｍａｇｎａｐｏｒｔｈｅｇｒｉｓｅａ）引起的水稻生
产上的重要病害，在我国各水稻种植区均有发生，对水稻安全

生产造成严重影响［１］。目前选育和利用抗病品种是防治稻

瘟病最经济有效的方法［２］。然而，稻瘟病菌本身具有丰富的

遗传多样性和易变异性，在田间极易产生致病性的分化，这也

导致一些水稻抗病品种在推广种植３～５年后，抗病性逐渐丧
失［３－４］。因此研究稻瘟病菌的群体遗传多样性，掌握稻瘟病

菌群体遗传结构的变化规律，对水稻抗病品种选育及生产上

利用抗病品种布局防治稻瘟病均有重要意义。

生物的遗传多样性研究需要合适的遗传标记来明确地反

映不同种群的遗传特征［５］。随着生物学技术的快速发展，遗

传标记的种类已经从形态学、细胞遗传学、生物化学发展到分

子生物学领域［６］。分子标记技术具有结果稳定可靠，重复性

好等优点，在生物多样性研究中已得到广泛应用［７－９］。目前

稻瘟病菌的遗传多样性研究主要是以稻瘟病菌基因组中转座

子或重复序列为模板设计探针引物，结合体外聚合酶链式反

应、限制性内切酶反应等分子生物学方法来表征稻瘟病菌不

同遗传群体遗传上的多态性［１０－１１］。在稻瘟病菌遗传多样研

究中应用较多的分子标记技术有简单重复序列（ＳＳＲ）、随机
扩增片段多态性（ＲＡＰＤ）、限制性片段长度多态性（ＲＦＬＰ）、
ｒｅｐ－ＰＣＲ等［１２－１４］，本文对不同分子标记方法在我国稻瘟病

菌群体遗传多样性研究中所取得的进展进行了概述。

１　简单重复序列（ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ，ＳＳＲ）

ＳＳＲ是由１～６个碱基组成的基因串联重复 ＤＮＡ序列，
该分子标记方法操作简便，获得的遗传标记丰富，广泛用于研

究真菌种群遗传结构和基因定位［１５］。童简新等利用 １３对
ＳＳＲ引物对湖南１９个县种植的４４个水稻品种上的稻瘟病菌
菌株进行了遗传多样性分析，研究结果显示高海拔山区比丘

陵地区稻瘟病菌遗传多样性更丰富，在某一地区栽培品种组

成多样化程度越高，该地区的稻瘟病菌遗传多样性越丰

富［１６］。肖丹凤等利用８对ＳＳＲ引物对黑龙江、浙江和广西的
１４４个稻瘟病菌进行了遗传多样性检测，分析结果表明，由于
地理环境及气候条件等因素的影响，３个省份的稻瘟病菌菌
株的遗传结构有明显差异，浙江和江西稻瘟病菌菌株分属在

一个遗传宗谱群体，而黑龙江菌株分属在另一个遗传宗谱群

体，说明地理环境及气候条件等因素影响各地区稻瘟病菌遗

传结构组成［１７］。

２　ｒｅｐ－ＰＣＲ技术（ｒｅｐｅｔｉｔｉｖｅｅｌｅｍｅｎｔ－ｂａｓｅｄｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ
ｃｈａｉｎｒｅａｃｔｉｏｎ）

　　ｒｅｐ－ＰＣＲ技术是扩增基因组中转座子之间旁侧重复序
列以得到具有丰富多态性 ＤＮＡ片段的方法。Ｇｅｏｒｇｅ等利用
稻瘟病菌基因组的转座子 Ｐｏｔ２的末端重复序列设计了１对
扩增转座子之间基因组序列的引物，并利用该引物对分离自

菲律宾和喜马拉雅山脉的稻瘟病菌进行了遗传多样性研究，

获得了多态性较好的稻瘟病菌遗传图谱［１８］。目前 Ｐｏｔ２－
ｒｅｐ－ＰＣＲ技术在我国各地区的稻瘟病菌遗传多样研究中得
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到了广泛应用［１９－２０］。雷财林等利用Ｐｏｔ２－ｒｅｐ－ＰＣＲ方法检
测了我国北方粳稻区稻瘟病菌群体遗传结构，单元型鉴出率

达到３０％，利用该方法能够获得较多的遗传变异信息，同时
也证明我国北方粳稻区的稻瘟病菌群体在本质上是高度异质

和极易变异的［２１－２２］。白娟等对江苏省稻瘟病菌的遗传多样

性进行了研究，结果显示江苏省稻瘟病菌的系谱划分与地域

分布及寄主品种都有密切关系，但是地域分布差异更为明显，

这是由于病菌与寄主之间的协同进化不仅是两者之间遗传背

景的影响，同时也受气候环境、种植结构等多因素共同制约，

比较分析不同年份稻瘟病菌群体结构发现江苏省稻瘟病菌群

体结构的变化很显著，但不同年份之间仍具有很好的相承性

和可比性［２３－２４］。李文强等利用Ｐｏｔ２－ｒｅｐ－ＰＣＲ分子标记技
术描述了宁夏稻瘟病菌群体遗传结构，结果表明，宁夏稻瘟病

菌群体多样性水平低，群体遗传结构相对稳定［２５］。黄培英等

研究了分离自贵州省２００个稻瘟病菌菌株的遗传多样性，获
得了分子大小为０．４～２３ｋｂ的 ＤＮＡ多态性条带，聚类分析
将供试菌株分为１９个遗传谱系１４１个单元型，其中２个最优
谱系分别占４２％和２０．５％，优势谱系菌株主要分离自寄主亲
缘本地糯和冈优系列品种，该研究结果说明贵州省稻瘟病菌

群体结构是动态变化的，其变化与生态环境及寄主遗传背景

有关，特别是寄主的选择作用对稻瘟病菌群体遗传结构有着

重要影响［２６］。朱有勇等为研究稻瘟病菌与致病型之间的对

应关系，利用ｒｅｐ－ＰＣＲ技术对江西省稻瘟病菌的群体结构
和遗传多样性进行了分析，并用４１株代表性菌株对３５个水
稻品种进行了致病性测定，结果表明，稻瘟病菌遗传宗谱与致

病型之间存在复杂关系，同一宗谱的菌株对应多个致病型而

同一致病型的菌株又分属于不同的遗传宗谱，两者之间不存

在简单的对应关系［２７］。王云月等也分别对云南省和四川省

的稻瘟病菌群体遗传结构进行了研究，研究结果显示云南省

和四川省的稻瘟病菌也具有丰富的遗传多样性，同时稻瘟病

菌群体遗传结构与水稻品种、地理条件关系密切，但稻瘟病菌

遗传宗谱与生理小种致病型不存在一一对应关系［２８－２９］。

３　随机扩增多态性ＤＮＡ片段技术（ｒａｎｄｏｍａｍｐｌｉｆｉｅｄｐｏｌｙ
ｍｏｒｐｈｉｃＤＮＡ，ＲＡＰＤ）

　　ＲＡＰＤ是以单个人工合成的随机多态核苷酸序列为引物
扩增随机的ＤＮＡ片段。此技术操作简单，多态性检出率高，
但ＲＡＰＤ技术工作量大，在寻找同源序列过程中，需要筛选大
量随机引物，从中筛选出多态性高的引物［３０］。徐鑫等为了构

建鄂西地区稻瘟病菌 ＤＮＡ指纹文库同时分析该地区稻瘟病
菌遗传多样性，设计了１２０条ＲＡＰＤ引物，获得７条多态性较
好的引物，聚类分析结果表明鄂西地区的稻瘟病菌群体遗传

结构呈现出较高的多样态性水平，这与鄂西地区的武陵山区

地形有关，但稻瘟病菌遗传谱系与菌落形态特征不存在对应

关系［３１］。刘志恒等设计了４０条 ＲＡＰＤ引物，以此研究辽宁
省稻瘟病菌遗传多样性，经验证其中７条 ＲＡＰＤ引物可用来
研究稻瘟病菌的遗传多样性，聚类分析结果显示，供试菌株的

遗传距离在０．６３～０．８４之间，说明辽宁省不同地区稻瘟病菌
种群在分子水平上的遗传相似度比较接近，并且采集自不同

年份的稻瘟病菌菌株之间的遗传差异较小［３２］。

４　限制性片段长度多态性方法（ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＲＦＬＰ）

　　ＲＦＬＰ是基于限制性内切酶和Ｓｏｕｔｈｅｒｎ杂交技术，利用稻
瘟病菌基因组中已克隆的转座子元件或重复序列作为探针，

检测限制性内切酶片段的多态性［３３］。Ｈａｍｅｒ克隆了稻瘟菌
重复序列 ＭＧＲ５８６，并以此为探针在稻瘟菌基因组中检测到
５０多个大小在０．７～２０ｋｂ的 ＥｃｏＲⅠ片段，而且不同菌株间
存在明显的多态性［３４］。此后Ｈａｍｅｒ和世界上多个国家合作，
利用该方法，开展了稻瘟病菌的遗传多样性研究工作［３５］。沈

瑛等于１９９３年利用重复序列探针ＭＧＲ－５８６，与限制性内切
酶ＥｃｏＲⅠ组合，对我国稻区分离的１３个稻瘟病菌菌株 ＤＮＡ
的限制性片段长度多态性进行了初步研究，结果证明

ＭＧＲ５８６－ＥｃｏＲⅠ指纹可以清楚地区分供试稻瘟病菌不同的
生理小种［３６］。之后他们又利用该方法对南方部分稻区８６个
稻瘟病菌菌株的ＲＦＬＰ进行了分析，结合病菌的致病型测定，
将２８个不同致病型的８６个稻瘟病菌菌株区分为１８个系谱，
每个系谱的寄主范围有限，同时不同栽培稻区内稻瘟病菌的

群体结构有明显差别［３７］。王宗华等对１９７８—１９９５年采集自
福建省的７０个稻瘟菌菌株进行了ＭＧＲ５８６－ＥｃｏＲⅠ ＤＮＡ指
纹分析，依据指纹相似性将供试菌株分为２８个遗传谱系，通
过时空特性分析，表明福建稻瘟菌群体空间组成有差异，但未

形成明显的空间分化，而在时间上表现为年度内有变化，年度

间演替显著，初步分析认为品种选择是影响稻瘟菌群体遗传

结构变化的重要因素［３８］。

５　研究展望

目前已有许多关于水稻稻瘟病抗性丧失原因的研究报

道，其中一个主要原因是由于田间稻瘟病菌群体结构存在变

异［３９］，同时目前推广的水稻抗病品种也多为主效基因品种，

这些品种在大面积推广使用后，对田间稻瘟病菌产生了强烈

的选择压力，稻瘟病菌菌株在这种压力的定向选择过程中无

毒基因发生变异，克服了寄主品种的抗病性［３８］。近年来随着

稻瘟病菌种群遗传结构及其变异规律研究的深入，人们认识

到稻瘟菌的遗传谱系在时空上均表现相对稳定，而且每一遗

传谱系都有一定的致病谱范围［３９－４０］。因此研究水稻种植区

稻瘟病菌群体遗传结构及其变异规律，明确稻瘟病菌遗传性

结构组成与水稻品种布局之间的关系，对水稻持久抗病品种

的选育具有重要意义。

目前稻瘟病菌遗传多样性研究的方法主要以分子标记技

术为主，其研究结果能够很好地表征稻瘟病菌种群遗传结构

上的多态性［４１］，并显示出稻瘟病菌的种群遗传结构具有明显

的地域特征，遗传结构组成与各地区的地理、气候等自然条件

存在明显的对应关系，田间水稻品种布局的改变也是影响稻

瘟病菌种群遗传结构变化的重要因素［３８，４２］。但分子标记技

术获得的研究结果还不能很好地解释稻瘟病菌的致病性变异

与种群遗传结构之间的关系［４３－４４］。因此，有必要开发新的技

术，其研究结果可以在有效研究稻瘟病菌遗传结构的基础上，

也能够反映出稻瘟病菌遗传结构与致病性变异之间的关系。
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［４２］周益军，程兆榜，张文荟，等．江苏省五大稻区稻瘟病菌的群体
遗传结构研究［Ｊ］．安徽农业大学学报，２００７，３４（４）：４６９－４７３．

［４３］马辉刚，朱有勇，何霞红，等．江西省稻区稻瘟病菌ＤＮＡ指纹分析
及遗传宗谱结构［Ｊ］．江西农业大学学报，２００３，２５（３）：８－１２．

［４４］周益军，陈葆棠，ＳｈａｒｍａＲＣ．亚洲５国稻瘟病菌（Ｍａｇｎａｐｏｒｔｈｅ
ｇｒｉｓｅａｓｅ）遗传多样性初探［Ｊ］．江苏农业学报，２００４，２０（３）：
１９４－１９６．　
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