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　　摘要：为分析黑龙江省水稻品种抗性及稻瘟病病菌致病性在年际间的波动及变异趋势，以８个水稻品种及２４个
抗瘟基因为试验材料，以１８０株稻瘟病病菌为选择压力，应用喷雾接种方式进行试验。结果表明，以２００９—２０１１年的
病菌为选择压力，水稻品种的抗性频率分别介于４３．３３％～９３．３３％、２８．３３％～７３．３３％、２５．００％～７８．３３％之间，龙盾
１０４抗性较好；联合抗病性方式下，各水稻组合的联合抗病性系数平均值分别为０．５７、０．３３、０．３５，绥粳４与龙盾１０４
组合抗性较好。以２００９—２０１１年的病菌为选择压力，各基因的抗性频率分别介于 ６．６７％ ～９５．００％、５．００％ ～
８６６７％、６．６７％～９１．６７％之间，Ｐｉ－ｚ５、Ｐｉ－９基因抗性较好；聚合Ｐｉ－ｚ５与Ｐｉ－９基因条件下，品种抗性频率平均值
分别为１００００％、９０．８３％、９６．４６％。２００９—２０１１年病菌的致病性相似系数分别介于０．３５～０．９７、０．１９～１．００、０．２０～
１．００之间，致病率分别介于８．３３％～８７．５０％、８．３３％～９５．８３％、１２．５０％～９５．８３％之间，无毒基因Ｐｉ－９和Ｐｉ－ｚ５出
现的频率较高且相对稳定。
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　　黑龙江省是我国水稻生产大省，同时也是稻瘟病为害的
重灾区，常年减产在５％以上［１－２］。目前，当地生产上对该病

害的控制以化学防控为主，农业防控为辅，但前者污染环境，

后者技术水平要求高，效果均不理想。进一步分析发现，水稻

种质由于自身抗瘟基因的存在，对稻瘟病具有较高的抗性权

重，应用潜力较大。但是，稻瘟病病菌受内在遗传机制及外界

环境影响，致病性存在分化，对不同类型种质侵染力差别显

著。因此，要想实现水稻种质的生态控病，首要条件是明确稻

瘟病病菌致病性的分化情况，获得水稻种质抗性信息，然后通

过合理布局或抗性育种等生态方式实现病害高效控制。

目前，国内外相关研究较多。马辉刚等以江西省６７个稻
瘟病病菌菌株为选择压力，对３５个水稻品种的抗性进行了评
价，明确了两优培九的高抗源地位；应用联合抗病性方式，明

确了两优培九与汕优晚３的优势组合地位［３］。张国民等以

１２个日本鉴别品种和２４个水稻单基因系为鉴别体系，对黑
龙江省１７８个稻瘟病病菌菌株的致病性进行了分析，将其划
分为１０４个生理小种，明确了Ｐｉ－９的高抗源地位，同时获得
了垦稻１０、上育３９７等品种的抗性改良信息［４］。杨秀娟等以

４１个已知抗性基因的水稻品种为鉴别体系，对福建省８７个
稻瘟病病菌菌株的致病性进行分析，明确了无毒基因

ＡｖｒＰｉｄ－２、ＡｖｒＰｉｋ的高频率地位［５］。此外，张亚玲等也相继进

行了类似研究［６－８］，对科研及生产起到了一定的促进作用。

但是，多数研究由于缺乏种质抗性或病菌致病性在年际间变

化及波动趋势方面的分析，从而难以明确种质抗性或病菌致

病性的未来发展趋势，不利于抗性布局及育种策略的适时调

整，有待改进。

本研究以黑龙江省主栽水稻品种和单基因系作为水稻种

质，以连续３年的稻瘟病病菌菌株作为选择压力，在获得水稻
种质抗性及稻瘟病病菌致病性准确的信息前提下，明确其年

际间变异及波动趋势，为相关的持续研究提供基础信息，同

时，应用联合抗病性分析及基因聚合分析的方式为抗性布局

及抗瘟育种工作提供优化方案，从而生态控制病害。

１　材料与方法

１．１　试验材料
８个水稻品种分别为松粳９、松粳６、龙稻７、垦稻１２、龙盾

１０４、绥粳４、龙稻４、空育１３１，均由黑龙江省农业科学院耕作
栽培研究所提供。

２４个水稻单基因系各含有１个已知抗瘟基因，感病对照
品种为丽江新团黑谷，不含任何抗瘟基因，均由黑龙江省农业

科学院耕作栽培研究所提供。

稻瘟病病菌：总计１８０株单孢菌株，来源于黑龙江省第
一、第二、第三积温带的水稻品种。其中，２００９年在２４个水
稻品种上分离获得６０株单孢菌株，２０１０年在２１个水稻品种
上分离获得６０株单孢菌株，２０１１年在２２个水稻品种上分离
获得６０株单孢菌株，均由黑龙江省农业科学院耕作栽培研究
所分离并保存。

培养基：菌株分离与活化使用燕麦片番茄汁培养基，配方
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为３０ｇ／Ｌ燕麦片、１５０ｍＬ／Ｌ番茄汁、１７～２０ｇ／Ｌ琼脂；菌株
产孢使用高粱粒培养基，将约２００ｇ高粱粒煮熟后置于三角
瓶中，１２１℃湿热灭菌３０ｍｉｎ后备用。
１．２　试验方法
１．２．１　稻瘟病病菌单孢子的分离及培养　将病叶用无菌水
清洗后，浸泡４～６ｈ，放入恒温箱培养至产生霉层。镜检挑取
单个分生孢子点接于燕麦片番茄汁培养基中，２５℃培养３ｄ，
将菌丝块挑入装有高粱粒培养基的三角瓶中，２５℃培养２０～
２５ｄ，待高粱粒表面长满菌丝后，无菌水洗脱菌丝，将高粱粒
平铺于已灭菌铁托盘中，盖上无菌纱布，待高粱粒表面形成大

量分生孢子后，用含０．０２５％吐温－２０的自来水洗脱孢子，采
用血球计数板计数，将孢子悬浮液浓度调至５×１０５个／ｍＬ，供
接种使用［９］。

１．２．２　水稻品种抗性分析方法　水稻品种抗性分析通过幼
苗３叶１心期喷雾接种方式进行。幼苗以草碳土、黑土为基
质，用育秧盘育苗，个体保苗１５株，３次重复。待幼苗长至３
叶１心期时，接种孢子悬浮液，剂量为 １００ｍＬ／盘，然后在
２６℃、相对湿度为１００％条件下暗培养３０ｈ，光照培养９６～
１４４ｈ，待发病完全后按表１中的标准调查发病情况［１０］。调查

后，按Ｈａｙａｓｈｉ等的标准［１１］，将０～３级归为抗病反应型，４～５
级归为感病反应型。各重复间接种结果若抗、感病表现不一

致，则按感病表现进行统计。

用抗性频率表示水稻品种抗性强弱，抗性频率 ＝（非致
病病菌菌株数／总菌株数）×１００％，用联合抗病性［３，１２］评价水

稻品种搭配种植后抗性效果，它包括联合抗病性系数和联合

致病性系数２个指标，以水稻品种组合既同时高抗稻瘟病病
菌（联合抗病性系数最大）又不会同时被稻瘟病病菌侵染（联

合致病性系数最小）为优劣评价标准，联合抗病性系数 ＝水
稻品种组合共同非致病病菌菌株数／总菌株数；联合致病性系
数＝水稻品种组合共同致病病菌菌株数／总菌株数。

表１　水稻稻瘟病分级标准

病级 症状

０ 无任何病斑

１ 直径小于０．５ｍｍ的褐色病斑
２ 直径为０．５～１．０ｍｍ的褐色病斑
３ 直径为１．０～３．０ｍｍ的椭圆形病斑，周围褐色，中央灰白色
４ 纺锤形病斑，直径３．０ｍｍ以上，病斑无融合或略微融合
５ 纺锤形病斑，直径３．０ｍｍ以上，病斑融合，叶片上半部枯死

１．２．３　水稻抗瘟基因抗性分析方法　水稻抗瘟基因抗性分析
通过幼苗３叶１心期喷雾接种方式进行，具体方法同“１．２．２”
节。用聚合后的抗性频率表示抗瘟基因与水稻品种聚合后可

能获得的最佳抗性，通过常规杂交技术完成，聚合后抗性频

率＝［（总菌株数 －聚合后共同致病的菌株数）／总菌株
数］×１００％。
１．２．４　稻瘟病病菌致病性分析方法　稻瘟病病菌致病性分
析通过幼苗 ３叶 １心期喷雾接种方式进行，具体方法同
“１．２．２”节。

用致病率表示稻瘟病病菌对水稻品种或抗瘟基因的致病

力强弱，致病率＝（致病菌株数／总菌株数）×１００％。
用稻瘟病病菌致病性聚类分析方式评价菌株间致病性的

分化情况，菌株间致病性相似系数差值越大，表示其致病性分

化越剧烈。将水稻品种与稻瘟病病菌的反应型作为性状，抗

病反应型记为１，感病反应型记为０，构成二态性状。相似系
数＝１－相异系数。
１．３　数据分析

应用Ｅｘｃｅｌ２０１０对数据进行统计与计算，利用ＤＰＳｖ７．０５
分析软件，以不加权算术平均法（ＵＭＰＧＡ）完成分析。

２　结果与分析

２．１　水稻品种对不同年际稻瘟病病菌抗性的分析
如表２所示，各水稻品种的抗性在稳定的前提下，年际间

存在较大波动。以２００９—２０１１年的病菌为选择压力，水稻品
种的抗性频率分别介于 ４３．３３％ ～９３．３３％、２８．３３％ ～
７３３３％、２５．００％ ～７８．３３％之间，平均值分别为 ７３．３３％、
５１６７％、５５６２％。其中，空育１３１的抗性在年际间呈持续下
降的趋势，其他７个品种的抗性在年际间均呈先下降后上升
的趋势，龙盾１０４与空育１３１一直分别为各年份抗性最好与
最差的水稻品种。２０１１年与２００９年相比，松粳９的抗性略
有上升，上升了２．１７％，其他７个品种的抗性均呈持平或下
降趋势，龙稻４的抗性降幅最大，为３８．３０％。

表２　水稻品种对稻瘟病病菌的抗性频率分析

水稻品种
抗性频率（％）

２００９年 ２０１０年 ２０１１年
松粳９ ７６．６７ ７０．００ ７８．３３
松粳６ ７６．６７ ４６．６７ ５０．００
龙稻７ ８０．００ ５０．００ ５３．３３
垦稻１２ ６６．６７ ３３．３３ ４０．００
龙盾１０４ ９３．３３ ７３．３３ ７８．３３
绥粳４ ７１．６７ ６８．３３ ７１．６７
龙稻４ ７８．３３ ４３．３３ ４８．３３
空育１３１ ４３．３３ ２８．３３ ２５．００

　　由表３可知，以２００９—２０１１年病菌为选择压力，各水稻
组合的联合抗病性系数均值分别为０．５７、０．３３、０．３５，联合致
病性系数均值分别为０．１０、０．３１、０．２４。其中，各年际间相对
较好的组合分别为龙稻７与龙盾１０４、龙稻４与龙盾１０４、绥
粳４与龙盾１０４、松粳９与龙盾１０４。综合比较可知，绥粳４
与龙盾１０４为联合抗病性较好、年际间波动较小的水稻组合，
可以广泛推广应用。

２．２　抗瘟基因对不同年际稻瘟病病菌抗性分析
由表４可知，２４个抗瘟基因的抗性在年际间存在较大的

波动，以２００９—２０１１年的病菌为选择压力，抗瘟基因的抗性
频率分别介于 ６．６７％ ～９５．００％、５．００％ ～８６．６７％、
６．６７％～９１６７％之间，平均值分别为 ４４．１７％、３０．４２％、
３０４９％。其中，２００９—２０１１年抗性频率≥７０％的基因分别
有５、３、２个，依次为 Ｐｉ－９、Ｐｉ－ｚ５、Ｐｉ－ｔａ２、Ｐｉ－１２、Ｐｉ－２０，
Ｐｉ－ｚｔ、Ｐｉ－ｚ５、Ｐｉ－９，Ｐｉ－ｚ５、Ｐｉ－９；２００９—２０１１年抗性频
率≤３０％的基因分别有１１、１４、１４个，Ｐｉ－１９、Ｐｉ－ａ、Ｐｉ－ｔ分
别为各年抗性最差的基因。综合评价可知，Ｐｉ－ｚ５、Ｐｉ－９基
因的抗性较好，年际间表现稳定，为优质抗源。依据抗性的变

化趋势，可将２４个抗瘟基因划分为５种类型：Ｐｉ－ｋｐ等６个
基因的抗性呈持续下降趋势；Ｐｉ－ｋ等３个基因的抗性呈持
续上升趋势；Ｐｉ－ｚｔ、Ｐｉ－ｔ基因的抗性呈先上升后下降趋势；
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表３　水稻品种对稻瘟病病菌的联合抗病性与致病性分析（２００９—２０１１年）

品种 松粳９ 松粳６ 龙稻７ 垦稻１２ 龙盾１０４ 绥粳４ 龙稻４ 空育１３１
松粳９

松粳６

龙稻７

垦稻１２

龙盾１０４

绥粳４

龙稻４

空育１３１

０．６２
０．４３
０．４７

０．６２
０．４５
０．４７

０．５３
０．２８
０．３２

０．７２
０．５７
０．６３

０．５５
０．５７
０．６２

０．６５
０．４２
０．４３

０．３５
０．２３
０．２２

０．０８
０．２７
０．１８

０．６７
０．４２
０．３７

０．５５
０．２３
０．２３

０．７３
０．４０
０．４５

０．６２
０．４０
０．４３

０．６８
０．３７
０．３３

０．４０
０．１８
０．１８

０．０５
０．２５
０．１５

０．１０
０．４５
０．３３

０．６０
０．２５
０．２３

０．７３
０．２５
０．４５

０．６０
０．４４
０．４２

０．６７
０．３７
０．３８

０．３７
０．１７
０．０８

０．１０
０．２５
０．１３

０．１２
０．４３
０．３３

０．１３
０．４２
０．３０

０．６３
０．３０
０．３５

０．６３
０．２５
０．３３

０．５８
０．２５
０．２５

０．３５
０．１５
０．１７

０．０２
０．１３
０．０７

０．０３
０．２０
０．１７

０．００
０．４２
０．１３

０．０３
０．２３
０．１７

０．７２
０．６０
０．６２

０．７３
０．３７
０．４３

０．４２
０．２２
０．２５

０．０７
０．１８
０．１２

０．１３
０．２５
０．２２

０．０８
０．２２
０．１７

０．０３
０．２３
０．２２

０．０７
０．１８
０．１２

０．５８
０．２２
０．３８

０．３７
０．２５
０．２５

０．１０
０．２８
０．１７

０．１３
０．４７
０．３５

０．０８
０．４３
０．３７

０．１３
０．４８
０．３７

０．０２
０．２０
０．１７

０．０８
０．２０
０．１８

０．４０
０．２０
０．１３

０．１５
０．２５
０．１８

０．２０
０．４３
０．４３

０．１３
０．３８
０．３０

０．２５
０．５３
０．５２

０．０５
０．２０
０．２２

０．２２
０．２７
０．２８

０．１８
０．４７
０．４０

　　注：表中竖排３个数字分别代表２００９年、２０１０年、２０１１年的试验结果；左下方为联合致病性系数，右上方为联合抗病性系数。

Ｐｉ－ｔａ２基因的抗性呈先下降后持平趋势；Ｐｉ－ａ等１２个基因
的抗性呈先下降后上升趋势。这间接说明了黑龙江省稻瘟病

病菌的致病性变异趋势复杂。此外，２０１１年与２００９年相比，
Ｐｉ－ｋ基因的抗性升幅最大，上升了１０９．１１％，Ｐｉ－ｔａ２基因
的抗性降幅最大，下降了８１．６３％。
　　依据抗性较好且相对稳定的原则，选取 Ｐｉ－ｚ５、Ｐｉ－９基
因通过基因聚合方式对水稻品种进行抗性改良分析。由表５
可知，聚合Ｐｉ－ｚ５与Ｐｉ－９基因组合前提下，水稻品种的抗性
提升效应明显。以２００９—２０１１年的病菌为选择压力，各品种
的聚合后抗性频率平均值分别为 １００．００％、９０．８３％、
９６４６％，其平均值分别比聚合前提高 ２６．６７％、３９．１６％、
４０８４％。聚合单个基因前提下，以２００９—２０１１年的病菌为
选择压力，各年份抗性聚合的首选基因分别是 Ｐｉ－９、Ｐｉ－
ｚ５、Ｐｉ－ｚ５，龙盾１０４、龙盾１０４、绥粳４分别为各年份聚合后
抗性频率较高的品种，依次为１００．００％、９５．００％、９８．３３％。
此外，空育 １３１一直是聚合后抗性频率提升幅度最大的
品种。

２．３　不同年际稻瘟病病菌致病性分析
黑龙江省稻瘟病病菌致病性在年际间存在波动，从病菌

致病性分化角度分析，２００９—２０１１年病菌的致病性相似系数
分别介于０．３５～０．９７、０．１９～１．００、０．２０～１．００之间，其差值
分别为０．６２、０．８１、０．８０。由图１可知，以相似系数０．３６为阈
值，２００９—２０１１年病菌分别被划分为２、１０、３个致病类群；以
相似系数０．５１为阈值，病菌分别被划分为６、１０、９个致病类
群；以更高的相似系数为阈值，不同年际的病菌将被划分为更

多的致病类群。从病菌致病力角度分析，２００９—２０１１年，病

表４　抗瘟基因对稻瘟病病菌的抗性频率分析结果

抗瘟基因
抗性频率（％）

２００９年 ２０１０年 ２０１１年
Ｐｉ－ａ １５．００ ５．００ １０．００
Ｐｉ－ｉ ２３．３３ ８．３３ １１．６７

Ｐｉ－ｋＳ １６．６７ １３．３３ １５．００
Ｐｉ－ｋ １８．３３ ３３．３３ ３８．３３

Ｐｉ－ｋｐ ２０．００ １６．６７ ８．３３

Ｐｉ－ｋｈ ５３．３３ ２１．６７ ２０．００
Ｐｉ－ｚ ４５．００ ５０．００ ５８．３３

Ｐｉ－ｚ５ ８１．６７ ７６．６７ ９１．６７

Ｐｉ－ｚｔ ６３．３３ ８６．６７ ５３．３３
Ｐｉ－ｔａ ３０．００ ２０．００ ８．３３
Ｐｉ－ｂ ５３．３３ ４０．００ ３６．６７
Ｐｉ－ｔ ８．３３ １５．００ ６．６７
Ｐｉ－ｓｈ ２０．００ １８．３３ ２１．６７
Ｐｉ－１ ６０．００ ３５．００ ４５．００
Ｐｉ－３ ２１．６７ ２０．００ １１．６７
Ｐｉ－５ ６５．００ ３５．００ ４１．６７
Ｐｉ－７ ２５．００ ２１．６７ ２３．３３
Ｐｉ－９ ９５．００ ７０．００ ７５．００
Ｐｉ－１２ ８０．００ ４０．００ ４６．６７
Ｐｉ－１９ ６．６７ ２０．００ ２３．３３

Ｐｉ－ｋｍ ４５．００ １１．６７ １０．００
Ｐｉ－２０ ７３．３３ ３３．３３ ３５．００

Ｐｉ－ｔａ２ ８１．６７ １５．００ １５．００
Ｐｉ－１１ ５８．３３ ２３．３３ ２５．００
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表５　水稻品种与抗瘟基因聚合后对稻瘟病病菌的抗性频率 ％　

品种名称
２００９年的抗性频率 ２０１０年的抗性频率 ２０１１年的抗性频率

Ｐｉ－ｚ５ Ｐｉ－９ Ｐｉ－ｚ５与Ｐｉ－９ Ｐｉ－ｚ５ Ｐｉ－９ Ｐｉ－ｚ５与Ｐｉ－９ Ｐｉ－ｚ５ Ｐｉ－９ Ｐｉ－ｚ５与Ｐｉ－９
松粳９ ９８．３３ １００．００ １００．００ ９０．００ ８３．３３ ９５．００ ９５．００ ９３．３３ ９６．６７
松粳６ ９５．００ １００．００ １００．００ ８０．００ ７８．３３ ９１．６７ ９３．３３ ８３．３３ ９６．６７
龙稻７ ９６．６７ ９８．３３ １００．００ ８１．６７ ８０．００ ９０．００ ９５．００ ８５．００ ９８．３３
垦稻１２ ９０．００ ９８．３３ １００．００ ７６．６７ ７３．３３ ８５．００ ９１．６７ ７８．３３ ９６．６７
龙盾１０４ ９８．３３ １００．００ １００．００ ９１．６７ ８６．６７ ９５．００ ９３．３３ ９１．６７ ９３．３３
绥粳４ ９５．００ １００．００ １００．００ ８８．３３ ８５．００ ９１．６７ ９６．６７ ９１．６７ ９８．３３
龙稻４ ９３．３３ １００．００ １００．００ ７６．６７ ７５．００ ８８．３３ ９６．６７ ８３．３３ ９６．６７
空育１３１ ８８．３３ ９６．６７ １００．００ ８３．３３ ７３．３３ ９０．００ ８８．３３ ７６．６７ ９５．００

菌对２４个抗瘟基因的致病率分别介于 ８．３３％ ～８７．５０％、
８３３％～９５．８３％、１２．５０％ ～９５．８３％之间，平均值分别为
５５８３％、６９．５８％、６９．５１％。此外，２０１０、２０１１年开始有相同
致病型的菌株群出现，致病率平均值分别为 ９１０７％、
８４７２％。从病菌含有无毒基因角度分析，与２４个抗瘟基因

相对应的无毒基因全部出现，但年际间出现频率不同，２００９—
２０１１年单个菌株含有无毒基因的平均数量依次为 １０．６０、
７３０、７３２个。综合比较，无毒基因Ｐｉ－９和 ＡＰｉ－ｚ５出现的
频率较高且相对稳定，分别占当年总出现频率的 ８．９６％、
９５９％、１０．２５％与７．７０％、１０．５０％、１２．５３％。

３　讨论

黑龙江省为粳稻主产省，本研究选用的水稻品种在其域

内累计推广面积巨大，后代种质分布广泛；水稻单基因系品种

具有粳稻血缘，常规杂交结实率高、后代种质稳定快；稻瘟病

病菌采自当地主产区，数量较多，具备年际间准确信息。因

此，试验靶标代表性强、可操作性好、应用价值大，在为理论研

究奠定基础的同时可通过生态手段解决现实难题。

从水稻品种抗性角度分析，存在２种波动趋势：空育１３１
的抗性呈逐年下降的趋势；其他品种的抗性呈先急剧下降后

略有上升的趋势，除松粳９外，其他多数品种的抗性难以恢复
到２００９年的水平。从品种搭配后的联合抗病性分析，同样呈

先下降后上升的趋势，这是因为搭配种植的基础源自水稻品

种的自身抗性。除绥粳４与龙盾１０４等个别组合外，绝大部
分组合的联合抗病性系数偏低，联合致病性系数偏高，不适宜

推广应用。马军韬等曾以２００６年黑龙江省的稻瘟病病菌为
选择压力，对１３个水稻品种的抗性及联合抗病性进行了分
析，其抗性频率介于 ４７．１９％ ～９３．８２％之间，平均值为
７５３７％，联合抗病性系数、致病性系数平均值分别为０．５５、
０．１５［１３］，本研究２００９年的结果与之基本持平，明显高于２０１０
年和２０１１年的研究结果。虽然两者选用的水稻品种和病菌
存在一定的差别，仍可从侧面说明病菌的致病力已发生一定

程度的改变。此外，水稻品种搭配后，自身抗性均强的品种共

有抗病性较高，自身抗性均差的品种共有感病风险也较高，说
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明供试品种间抗性相似度较高，从侧面说明其抗性遗传基础

相对狭窄。水稻品种的抗性主要源自本身含有的抗瘟基因，

一般可稳定遗传，对相同类型病菌的抵抗能力基本无变化，其

抗性之所以有波动，主要是病菌致病力及致病性在年际间发

生改变引起的。

　　从抗瘟基因抗性角度分析，波动趋势多样，主体呈急剧下
降又略有回升的趋势，仅少数基因抗性较好且相对稳定。张

国民等以２００６年黑龙江省的稻瘟病病菌为选择压力，对２４
个抗瘟基因的抗性进行了分析，发现其抗性频率介于

３．９３％～９７７５％之间，平均值为 ４３．４８％，Ｐｉ－９、Ｐｉ－ｚ５、
Ｐｉ－ｔａ２、Ｐｉ－１２、Ｐｉ－２０和 Ｐｉ－５共 ６个基因抗性频率超过
７０％［４］，本研究中 ２００９年的结果与之基本持平，明显高于
２０１０年和２０１１年的研究结果。就抗性较高的优质基因而
言，Ｐｉ－９、Ｐｉ－ｚ５基因抗性较好且持续稳定，可以广泛推广应
用；Ｐｉ－１２、Ｐｉ－２０基因抗性已不再突出，但仍有一定抗性，可
以有限度地推广应用；Ｐｉ－ｔａ２、Ｐｉ－１２基因抗性已急剧下降，
应限制应用。上述结论再次说明，病菌的致病力已发生一定

程度的改变。从基因聚合角度分析，绥粳４和松粳９通过杂
交手段完成聚合后，抗性改良效果明显，后代种质可以大力推

广；空育１３１基因聚合后抗性升幅最大，后代种质可以谨慎推
广。雷财林等曾分析了７个抗瘟基因对黑龙江省１２个水稻
品种的抗性改良效果，认为 Ｐｉ－９基因对品种的抗性具有极
强的改良效果［１４］，如能进一步导入Ｐｉ－ｚ５、Ｐｉ－１２基因，各品
种对稻瘟病可表现免疫，与本研究的结论具有较强的相似度。

目前，国内外共发现约１０１个各类抗瘟基因［１５－１７］，远多于本

研究的基因群体，可进一步引进 Ｐｉ－ｇｍ、Ｐｉ－４０等优质抗源
以再次提升当地品种的抗性。

从稻瘟病病菌致病性角度分析，病菌的致病率平均值及

致病性相似系数差值均呈先急剧上升后略有下降的趋势，说

明病菌的致病力及致病性分化均呈先急剧上升后略有下降的

趋势。关于病菌致病性变异，可能主要有２个方面原因：（１）
内在遗传机制影响。病菌受自身异核现象、突变和准性重组

等细胞学机制影响，菌丝融合现象普遍，田间自然突变率高于

１０％，完成致病性变异。（２）外在环境条件影响。随着黑龙
江省水稻种植面积的增加，很多未经审定的低抗性品系开始

占有一定的种植比例，受互作关系影响，加剧了病菌致病力及

致病性分化的复杂性与严重程度。２００６、２００７年黑龙江省稻
瘟病连续大发生，产量损失巨大。在随后的２００８、２００９年，天
气条件不利于发病，农民防控措施得当，只个别地区零星发

病。自２０１０年以来，稻瘟病没有再次大发生，防控措施开始
松懈，病菌定殖、扩繁能力增强，致病力随之增强；随着种植品

种持续增加及区域间引种日趋频繁，病菌致病性分化总体呈

加剧趋势是可能的。马军韬等分析了２００９—２０１０年哈尔滨
市稻瘟病病菌变异情况后认为，当地病菌的致病力增强、致病

性分化加剧［１８］，本研究的结论与之一致。此外，以稻瘟病病

菌含有的无毒基因为现实依据，以 Ｆｌｏｒ的“基因对基因”假
说［１９］为理论基础，可推导出品种含有抗瘟基因的情况，为抗

性合理布局提供理论借鉴。结果显示，龙稻４和龙稻７可能
含有Ｐｉ－ｓｈ基因，垦稻１２可能含有Ｐｉ－ｋＳ基因，但上述结论
仅为推测，还须结合标记技术进行验证。
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