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　　摘要：稻曲病是我国稻作区普遍发生的水稻病害之一，近年来，稻曲病危害程度日趋加重。利用水稻抗病品种是
植物病害防治中最为经济有效的手段。笔者在浙江省临安市太阳镇、新昌县城南乡稻曲病自然病圃对浙江省市售的

杂交水稻组合稻曲病的田间抗性水平，以及水稻穗部性状与稻曲病田间抗性间的相关性进行分析。结果表明，２６个
杂交稻组合间存在稻曲病田间抗性差异，且同一组合在种植地理区域间也存在差异。水稻稻曲病田间抗性表现受杂

交稻组合、病圃以及杂交稻组合与病圃交互作用影响显著。就杂交稻类型而言，总体上２个病圃均表现籼型杂交稻稻
曲病田间抗性较强，粳型杂交稻次之，籼粳型杂交稻最弱。稻曲病危害程度与水稻穗部特征进行相关分析表明，水稻

稻曲病田间抗性与穗长呈负相关，但不显著，与初级枝梗数、穗粒数、着粒密度均呈极显著正相关。
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　　稻曲病（ｒｉｃｅｆａｌｓｅｓｍｕｔ）是由稻绿核菌［Ｕｓｔｉｌａｇｉｎｏｉｄｅａｖｉ
ｒｅｎｓ（Ｃｈｅ．）Ｔａｋ．］侵染水稻花序引起的穗粒病害。以前稻曲
菌作为次要病害进行防治，但随着高产杂交水稻的大面积推

广，稻曲病的发生面积呈上升趋势［１］，对水稻稳产增产造成

严重威胁［２］。此外，稻曲病病粒———稻曲球含有环肽类真菌

毒素，能够抑制真核细胞微管蛋白的组装与细胞骨架的形成，

从而影响细胞分裂，人畜食用后可引发中毒及消化系统

病变［３－４］。

抗性品种的利用是植物病害防治中最为经济有效的方

法，明确现有杂交水稻组合稻曲病田间抗性水平有利于指导

水稻品种种植布局，以期预防稻曲病在部分病区频繁暴发成

灾［５］。相关研究结果表明，不同水稻品种间存在稻曲病抗性

差异［６－７］，早熟品种优于晚熟品种，籼型优于粳型，三系优于

两系［８］。这些差异可能与水稻生育期、穗部特征、分蘖率等

因素相关［９－１１］。为了明确浙江省现有种植杂交稻组合稻曲

病的田间抗性水平，笔者对收集的２６个杂交稻组合分别在浙
江省临安市太阳镇、新昌县城南乡２个稻曲病病区进行稻曲
病田间抗性评价，并对杂交稻组合类型、穗部特征与稻曲病危

害程度进行相关性分析，本研究结果可为水稻抗稻曲病种植

品种布局以及水稻抗稻曲病育种提供依据。

１　材料与方法

１．１　杂交稻组合与种植
稻曲病田间抗性鉴定圃在临安市太阳镇（１１９°１７′３５″Ｅ、

３０°０８′５７″Ｎ）和新昌县城南乡平丰岩村（１２０°５２′１４″Ｅ、

２９°２７′１６″Ｎ）。２个自然病圃处于山区，东西两侧均有山体阻
挡，全天日光直接照射时间短，叶片结露时间长，是稻曲病、稻

瘟病历年发生的病区。收集浙江省市售杂交水稻组合２６个，
供试组合及遗传背景见表１。

表１　供试杂交稻类型、组合及亲本来源

类型 名称 亲本

粳型杂交稻 常优５号 常０１－１１Ａ×ＣＲ－２０５
浦优２２ 浦矮粳１５Ｓ×浦恢２２
甬优１０ 甬糯２号Ａ×Ｋ６９６２
甬优８号 甬粳３号Ａ×Ｋ６８７６
甬优９号 甬粳２号Ａ×Ｋ３０６０９３
浙优１２ 浙０４Ａ×浙恢Ｈ４１４
秀优３７８ 秀水３Ａ×ＸＲ７８

籼粳型杂交稻 春优８４ 春江１６Ａ×Ｃ８４
甬优１２ 甬粳２号Ａ×Ｆ５０３２
甬优１５ 京双Ａ×Ｆ５０３２
甬优１７ 甬粳４号Ａ×甬恢１２
甬优５３８ 甬粳３号Ａ×Ｆ７５３８
浙优１８ 浙０４Ａ×浙恢８１８

籼型杂交稻 Ⅱ优６５０ Ⅱ－３２Ａ×盐恢６５０
丰两优４号 丰３９Ｓ×盐稻４号
两优２１８６ ＳＥ２１Ｓ×明恢８６
两优６８８ ＳＥ２１Ｓ×南恢６８８
内５优８０１５ 内香５Ａ×中恢８０１５
钱优９３０ 钱江３号Ａ×浙恢９３０
深两优５８１４ Ｙ５８Ｓ×丙４１１４
两优６８９ Ｙ５８Ｓ×温恢６８９
Ｙ两优１号 Ｙ５８Ｓ×９３－１１９
粤优９３８ 粤泰Ａ×Ｒ９３８
中浙优１０ 中浙Ａ×０６制７－１０
中浙优１号 中浙Ａ×航恢５７０
中浙优８号 中浙Ａ×Ｔ－８

　　将收集的水稻种子用清水浸种７２ｈ，３５℃催芽至露白为
止，采用直播方式种植，用种量为１５ｋｇ／ｈｍ２干种子，每个品
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种种植面积５０ｍ２。直播时间：临安市太阳镇为２０１４年７月
２日（临安），新昌城南乡为２０１４年７月３日（晚于正常的种
植时间，更有利于稻曲病的发生）。田间肥水管理和害虫防

控按当地常规，全生育期不使用杀菌剂。

１．２　调查时间及方法
待水稻进入成熟期后，临安市太阳镇于２０１４年１０月２８

日进行病害调查，新昌县城南乡于２０１４年１０月２９日进行病
害调查。田间调查采用随机抽样方法，每个小区随机抽取４
个样方，每个样方面积为１ｍ２，调查每个样方内总有效穗数、
病穗数、每个病穗上的病粒数，计算病穗率。调查水稻穗部特

征，每品种随机采集５丛，记录有效穗数、每个有效穗穗长、初
级枝梗数和总粒数。

病情指数的计算标准参照卢代华等的方法［１１］，分级标

准，０级，无病；１级，每穗有１个曲球或染病稻粒；２级，每穗
有２个曲球或染病稻粒；３级，每穗有３～５个曲球或染病稻
粒；４级，每穗有６～９个曲球或染病稻粒；５级，每穗有１０个
以上曲球或染病稻粒。

１．３　数据统计分析
采用ＳＰＳＳ１９．０数据分析软件，对杂交稻组合间稻曲病

田间抗性，水稻穗部特征与稻曲病危害的相关性进行统计

分析。

２　结果与分析

２．１　不同杂交稻组合稻曲病田间抗性水平
在新昌和临安２个病圃对浙江省种植的２６个杂交稻组

合稻曲病危害程度调查结果见表２。新昌病圃水稻稻曲病病
穗率为０．５８％ ～４７．３５％，病情指数为０．１２～２８．８６；而临安
病圃病穗率为０～２７．３０％，病情指数为０～１２．５２。杂交稻组
合间在同一种植区域的稻曲病田间抗性表现存在差异。杂交

稻组合在不同地理区域间的稻曲病田间抗性表现也存在较大

差异，总体新昌病圃的稻曲病严重程度明显高于临安病圃。

两优２１８６和内５优８０１５在临安病圃未见发病，而在新昌病
圃病穗率分别为０．５８％、５．９３％；春优８４在临安病圃病穗率
最高，而在新昌病圃病穗率仅为１０．３５％；浙优１２在新昌病
圃病穗率在１７．５３％，而在临安病圃发病较轻，仅为３．６３％；
粤优９３８在新昌病圃病情指数最高，而在临安仅为４．３０。调
查结果表明，稻曲病田间抗性差异除受水稻遗传因素决定外

还受其他因素的影响。

最高病粒率可评估水稻最高发病潜能，在新昌、临安２个
病圃，不同品种稻曲病最高病粒率分别在０．６９％ ～２１．７６％、
０～１１．３８％；２地品种间的趋势基本与病情指数保持一致。
粤优９３８和甬优１７等品种不但病穗率高，而且最高病粒率也
高，浙优１８、浦优２２等品种病穗率高但最高病粒率相对较
低。这些品种一旦遇到稻曲病流行年份，前者稻瘟病造成的

损失率将远高于后者。

２．２　杂交稻品种稻曲病田间抗性水平受地理区域影响
对２个病圃种植的２６个杂交稻组合稻曲病的危害程度

进行双因素方差分析，分析结果表明，病圃、品种及二者的交

互效应显著影响２６个杂交稻组合的田间抗性表现。环境效
应是稻曲病田间抗性变异的主要来源（表３），临安病圃稻曲
病田间抗性水平好于新昌，２地病情指数的均值分别在４．２１、

表２　不同杂交稻组合稻曲病危害程度比较

杂交稻

类型
品种

新昌 临安

病穗

率

（％）

病情

指数

单穗最

高病粒

率（％）

病穗

率

（％）

病情

指数

单穗最

高病粒

率（％）

粳型 常优５号 １０．８３ ２．８９ ２．４０ ２．０８ ０．５６ １．２４
浦优２２ ４５．４５ ２２．４３ ４．７２ １６．５８ ５．７９ ２．３４
甬优１０ １６．１３ ５．０９ １．８３ １１．００ ３．３７ ３．７０
甬优８号 １３．８０ ４．１７ ３．００ １０．６５ ２．８６ １．６５
甬优９号 ４２．２０ ２１．３７ ８．９５ ８．３５ ３．６９ ４．９６
浙优１２ １７．５３ ６．４９ ４．８３ ３．６３ １．２６ １．３６
秀优３７８ ５．２０ １．３７ ３．１７ ４．８８ １．２８ ２．２７

籼粳型 春优８４ １０．３５ ５．７８ ９．７５ ２７．３０ １１．９９ ５．８１
甬优１２ ２７．５０ １２．９８ ７．３０ ２３．１０ １１．５４ ５．８１
甬优１５ ３９．３５ １８．８６ ８．７０ ２１．９０ ８．５９ ７．９８
甬优１７ ４０．０３ １８．４９ ３．８４ ２４．４０ １２．５２ １１．３８
甬优５３８ ９．９３ ２．５３ ０．８０ ７．０３ ２．００ ２．１８
浙优１８ ４７．３５ ２１．７９ ４．４４ １０．９５ ４．９３ ７．４７

籼型 Ⅱ优６５０ ３．８８ １．４３ ３．４５ １８．１８ ８．１３ ８．０８
丰两优４号 ３．７８ １．３８ １．６８ １１．４８ ５．１０ ４．１８
两优２１８６ ０．５８ ０．１２ ０．６９ ０．００ ０．００ ０．００
两优６８８ １２．９０ ３．３６ １．８９ １４．７３ ５．１１ ５．２９
内５优８０１５ ５．９３ ０．９１ １．６０ ０．００ ０．００ ０．００
钱优９３０ ３８．５０ １８．４６ ６．４３ １３．０５ ４．４１ １．４９
深两优５８１４１７．４０ ６．５３ ３．２８ ６．８３ ２．４１ ４．１５
两优６８９ １１．９０ ３．２６ ２．６２ ４．７５ １．３５ ３．６７
Ｙ两优１号 １６．９５ ５．８９ ３．３８ ７．２３ ２．２９ １．８８
粤优９３８ ４１．６３ ２８．８６ ２１．７６ ８．８３ ４．３０ ７．０６
中浙优１０ １８．６５ ６．８５ ３．７６ ４．２３ １．１３ １．４１
中浙优１号 １８．３８ ７．６０ ６．４１ ４．８８ ２．３８ ８．６７
中浙优８号 １９．０３ ７．６８ ５．０９ ５．８５ ２．４５ ６．４１

９．１０。病圃及其与品种的交互作用使得相同品种在２地稻曲
病田间抗性表现分化尤为明显，如Ⅱ优６５０、丰两优４号、春
优８４等品种临安病圃的稻曲病严重度均高于新昌；内５优
８０１５在临安病圃不发病，而新昌病圃病穗率、病情指数分别
为５．９３％、０．９１；甬优９号在新昌病圃病穗率达到 ４２．２０％，
而临安病圃则仅有８．３５％。种植区域引起的品种间稻曲病
田间抗性差异，可能与区域间小气候条件和稻曲病菌致病性

分化有关。

表３　不同杂交稻组合在２地的稻曲病田间抗性差异分析

变异来源 平方和 自由度 均方 Ｆ值
病圃间 １３２２．１２２ １ １３２２．１２２ ８９．９６２

品种间 ７６２７．４００ ２５ ３０５．０９６ ２０．７５２

病圃×品种 ２６９８．５９７ ２５ １０７．９４４ ７．３４２

误差 ２２９３．５６６ １５６ １４．７０２
总变异 １３９４１．６８５ ２０７

　　注：表示极显著相关。表５同。

２．３　不同杂交稻组合类型与稻曲病田间抗性的关系
根据杂交稻亲本的遗传背景可将２６个杂交稻组合分为

籼型杂交稻、粳型杂交稻、籼粳型杂交稻。对它们的水稻类型

与发病情况进行方析，不同品种类型在病穗率、病情指数方面

差异极显著。从病穗率、病情指数来看籼粳型杂交稻稻曲病

田间抗性显著高于其他２种杂交稻组合类型，粳型杂交稻病
害高于籼型杂交稻，但二者间差异不显著（表４）。相同类型
杂交稻组合间稻曲病田间抗性差异明显，即使是抗性最差的
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籼粳型杂交稻组合甬优５３８与其他籼粳型组合相比也具有相
对较好的抗性，病穗率、病情指数仅为９．９３％、２．５３。

表４　不同杂交水稻类型稻曲病田间抗性比较

水稻类型
病穗率

（％） 病情指数

籼型杂交稻 １１．９０Ｂ ５．０５Ｂ
粳型杂交稻 １４．８８Ｂ ５．９０Ｂ
籼粳型杂交稻 ２４．１０Ａ １１．００Ａ

　　注：同列数据后不同大写字母表示差异极显著（Ｐ＜０．０１）。

２．４　水稻穗部特征与水稻田间抗性的关系
卢代华等研究发现，籼型杂交稻组合稻曲病田间抗性与水

稻分蘖率、有效穗数、剑叶性状等没有显著的相关性［１１］。由于

稻曲病是一种穗粒病害，水稻穗型特征可能与稻曲病的田间抗

性相关。笔者对在２地种植的２６个杂交稻组合穗型特征与稻
曲病病穗率、病情指数进行偏相关分析，结果显示，病穗率、病

情指数与穗部特征之间存在一定的相关性。病穗率、病情指数

与穗长呈负相关（ｒ＝－０．２３９、－０．２３５），但相关不显著，与初
级枝梗数、穗粒数、着粒密度等均呈极显著正相关（表５）。

表５　杂交稻组合穗部特征与病害严重度间的偏相关分析

指标
相关系数

穗长 初级枝梗数 穗粒数 着粒密度

病穗率 －０．２３９ ０．４４２ ０．５９８ ０．５４２

病情指数 －０．２３５ ０．３９１ ０．５７２ ０．５２０

３　结论与讨论

本研究对２６个杂交稻组合在浙江省２个种植区域进行
稻曲病田间抗性分析，分析结果表明，不同品种间稻曲病田间

抗性存在差异。稻曲病田间抗性除受杂交稻组合遗传因素决

定外，还与种植环境密切相关［１２］。相关研究已发现９个与抗
病性相关的ＱＴＬ［１３－１４］，李余生等研究水稻稻曲病抗性遗传除
受主基因控制外还受多基因的影响［１５－１６］。值得注意的是，相

同母本和不同父本配制的杂交稻组合（两优２１８６、两优６８８）
或者不同母本和相同父本配制的杂交稻组合（浙优１２、浙优
１８）在田间的稻曲病抗性也均存在较大差异，说明杂交稻品
种间的抗性差异既可以来自恢复系，又可以来自不育系。

本研究结果显示，不同亲本类型的杂交水稻稻曲病田间

抗性存在差异，总体上籼粳型杂交水稻田间抗性最差，粳型次

之，籼型较强，本结果与黄瑞荣等研究结果［８］相似。但是，甬

优５３８在籼粳杂交水稻中发病相对较轻，说明通过筛选合适
的抗性材料可以提高籼粳杂交稻稻曲病抗性水平。稻曲病病

原学研究表明，病菌的侵染主要发生在水稻开花之前，水稻孕

穗时间与稻曲病危害密切相关［１７］。孕穗时间在不同类型的

水稻间存在差异，总体上粳稻的长于籼稻［１８］。杂交水稻具有

超亲现象，而亲本亲缘关系较远的籼粳型杂交稻则尤为明

显［１９－２０］，这可能是籼粳型杂交稻稻曲病发病严重的重要

因素。

本研究结果表明，相同组合在不同区域间种植田间抗性

表现存在差异。稻曲病田间抗性受环境、品种及二者互作效

应的影响，其中环境效应更是水稻品种田间抗性差异最主要

的来源。环境效应主要包括小气候条件、土壤肥力水平及稻

曲病菌致病菌源等。从菌源的角度来看，虽然尚没有区域性

菌株致病性分化的直接证据，但是稻曲病菌遗传多样性具有

明显的地理区域性特征［２１］。王舒婷等对来自１１个省份８４
个菌株遗传多样性进行分析，发现不同地区之间或同一地区

内的不同菌株表现出不同程度的变异［２２］。

稻曲病是水稻穗粒病害，水稻穗部特征与水稻发病情况

具有一定的相关性。笔者还发现，杂交水稻稻曲病危害程度

与稻穗的长度呈负相关，与穗粒数、初级枝梗数呈极显著正相

关，这与李友荣等对籼型杂交晚稻的穗部主要特征与稻曲病

抗性相关性的研究结果［９］相似。就不同类型杂交组合穗部

性状而言，总体上穗粒数、着粒密度、初级枝梗数均表现为籼

粳型杂交稻＞粳型杂交稻＞籼型杂交稻［２３］，与稻曲病危害严

重程度的趋势相一致。

综上所述，开展水稻品种稻曲病田间抗性评估，明确当前

生产种植品种的抗性特性，有利于品种种植合理布局可有效

控制稻曲病的危害程度。同时，本研究结果也将加深对杂交

水稻稻曲病田间抗性差异的认识，对杂交水稻育种和推广均

具有一定的参考意义。杂交稻组合的田间抗性受品种遗传基

因互作、农艺性状、外界环境因子等综合影响，本试验仅从品

种、品种类型、穗部特征等角度进行研究，对抗性形成的遗传

机制、病害流行的气候条件以及稻曲病菌的致病性分化等方

面的差异还有待进一步研究。
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　　摘要：利用采自辽宁省４个稻区的２０株稻瘟病菌对辽星系列水稻品种进行抗病性鉴定，苗期发病级数为０～５
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系列品种含有的抗性基因数量在２～５个之间。这些品种中均不含Ｐｉ９、Ｐｉ４０基因，而Ｐｉｋ－ｈ、Ｐｉ１和Ｐｉｂ基因较广泛地
分布在辽星系列水稻品种中。随着抗性基因位点数量的增多，品种表现出中等抗病性。
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Ｅ－ｍａｉｌ：ｐｚｈｙｍａ＠１２６．ｃｏｍ。

　　由子囊菌Ｍａｇｎａｐｏｒｔｈｅｇｒｉｓｅａ（Ｈｅｂｅｒｔ）Ｂａｒｒ引起的稻瘟病
广泛发生在世界各稻区，是最具毁灭性的水稻病害之一，严重

阻碍水稻高产与稳产。抗性基因的利用是控制稻瘟病的关键

措施之一。自２０世纪６０年代日本开展水稻抗稻瘟病基因的
遗传研究以来，已陆续发现约１００个抗性基因［１］。这些基因

成簇地分布于除水稻第３染色体外的所有染色体上，其中２７
个稻瘟病抗性基因已被克隆。

Ｐｉｚ和 Ｐｉｋ是水稻中目前报道含有广谱高抗稻瘟病最多
的２个位点［２］，抗瘟基因 Ｐｉ９是国际上第一个被克隆的广谱
抗病基因，对来自世界各地的稻瘟病生理小种表现出极高的

广谱抗性［３－５］。到目前为止，至少有 ９个稻瘟病抗性基因
（Ｐｉ２、Ｐｉｚ、Ｐｉｚ－ｔ、Ｐｉ４０、Ｐｉｇｍ、Ｐｉ９、Ｐｉ２６、Ｐｉ５０、Ｐｉ２－２）已经被
定位在水稻第６染色体短臂端的 Ｐｉ２／９基因簇内，其中 Ｐｉ９、
Ｐｉ２以及Ｐｉｚ－ｔ已经被成功克隆［４，６］。Ｐｉ１、Ｐｉｋ－ｈ、Ｐｉｋ－ｍ、

Ｐｉｋ－ｐ等是等位基因，其中Ｐｉｋ－ｈ基因在稻种资源中存在较
多［７－８］，且对印度不同地区的稻瘟病菌株表现出很高的抗性。

抗性基因Ｐｉｔａ及Ｐｉｂ在水稻种质资源中出现频率也较高，且
Ｐｉｔａ基因极少在高感品种中出现［９］。

本研究选取与抗性基因 Ｐｉｔａ、Ｐｉｂ、Ｐｉｋ－ｈ、Ｐｉ１、Ｐｉｋ－ｍ、
Ｐｉ９、Ｐｉ２、Ｐｉｚ－ｔ、Ｐｉｇｍ和Ｐｉ４０紧密连锁的标记对辽星系列水
稻品种进行抗性基因分析，结合苗期和穗期接种鉴定，明确这

些品种携带的抗性基因，以拓宽抗病遗传基础，提高品种

抗性。

１　材料与方法

１．１　供试材料
２１份辽星系列品种，由辽宁省水稻研究所培育审定。

１．２　ＤＮＡ提取及ＰＣＲ扩增
利用ＣＴＡＢ法提取总ＤＮＡ。以总ＤＮＡ为模板，按下列反

应体系进行ＰＣＲ。ＰＣＲ反应体系（２０μＬ）为２μＬＤＮＡ模板，
上下游引物各２μＬ，１０μＬＴａｑ酶，加ｄｄＨ２Ｏ至２０μＬ，引物序
列如表１所示。
　　ＰＣＲ反应程序为：９５℃预变性５ｍｉｎ，９５℃变性３０ｓ，退
火，７２℃延伸，３５个循环，７２℃延伸１０ｍｉｎ。ＰＣＲ产物在含
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