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　　江苏省太湖稻区以种植单季晚粳稻居多，近年来为了主
动对接农业供给侧改革，对品种成熟期性状的研究已拓展到

迟熟中粳稻的选育和应用方面，并且取得了较好的成效，如

苏香粳３号的审定和在适种地区作为特优早熟品种的产业
化配套应用。由稻瘟病病菌（Ｍａｇｎａｐｏｒｔｈｅｏｒｙｚａｅ）引起的稻
瘟病是水稻的三大病害之一，对水稻持续高产稳产和品质

有重要的影响。稻瘟病在苗期和抽穗期均可发生，在抽穗

期发病可导致白穗或半饱和穗，大大降低水稻产量，严重时

可导致绝收。

水稻 稻 瘟 病 的 抗 性 受 多 基 因 或 数 量 性 状 位 点

（ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｕｓ，简称ＱＴＬ）控制，随着分子生物学的发

展和水稻基因组测序的完成，定位并克隆了一批抗稻瘟病基

因。Ｐｉ－ｂ基因是第１个通过图位克隆得到的稻瘟病抗性基
因，该基因位于水稻第２号染色体长臂末端［１－３］。Ｂｒｙａｎ等将
水稻稻瘟病基因Ｐｉ－ｔａ定位于水稻第１２号染色体靠近着丝
点附近的区域，并进行了克隆［４］。稻瘟病抗病基因 Ｐｉ５４，最
初被命名为 Ｐｉ－ｋｈ，来源于水稻品种 Ｔｅｔｅｐ，与简单重复序列
（ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔｓ，简称 ＳＳＲ）标记 ＴＲＳ２６和 ＴＲＳ３３紧
密连锁［５］。Ｘｕ等将稻瘟病基因Ｐｉ－ｋｈ精细定位在水稻第１１
号染色体上单核苷酸多态性（ｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，
简称ＳＮＰ）标记Ｋｈ４５Ｆ～ＫｈＡ３Ｒ之间的２７０ｋｂ区间内，ＰｉＱ－
ｋｈ仅包含１个外显子，编码１个由３３０个氨基酸组成的含核
苷酸结合位点 －亮氨酸重复序列（ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｂｉｎｄｉｎｇｓｉｔｅ－
ｌｅｕｃｉｎｅｒｉｃｈｒｅｐｅａｔ，简称ＮＢＳ－ＬＲＲ）结构的抗病蛋白［６］。

本研究选择 Ｐｉ－ｔａ、Ｐｉ－ｂ、Ｐｉ－ｋｈ／Ｐｉ５４等抗病基因的
功能标记，检测 ２０１６年迟熟中粳稻预备试验 ９５份试验材
料，结合苗瘟和穗颈瘟人工接种鉴定，对抗病基因进行抗病

性评价。
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１　材料和方法

１．１　试验材料
试验材料为２０１６年江苏省迟熟中粳稻预备试验新品系，由

江苏省农业科学院迟熟中粳稻预备试验鉴定点提供，共９５份。
１．２　ＤＮＡ提取

采用十二烷基苯磺酸钠法提取水稻基因组 ＤＮＡ。以基
因组ＤＮＡ为模板，按下列反应体系进行 ＰＣＲ反应。反应体
系（２０μＬ）含２．０μＬ模板 ＤＮＡ（约１５ｎｇ／Ｌ）、２．０μＬ引物
（４ｐｍｏｌ／Ｌ）、２．０μＬ１０×Ｂｕｆｆｅｒ（２５ｍｍｏｌ／Ｌ）、１．２μＬＭｇＣｌ２
（２５ｍｍｏｌ／Ｌ）、０．４μＬｄＮＴＰ（２．５ｍｍｏｌ／Ｌ）、０．２μＬＴａｑＤＮＡ
聚合酶（５Ｕ／μＬ）、１２．２μＬ灭菌双蒸水。在 ＢｉｏｍｅｔｒａＰＣＲ仪
上进行扩增，反应条件：９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃ ４５ｓ，５５℃
４５ｓ，７２℃４５ｓ，共３５个循环；７２℃再延伸１０ｍｉｎ。反应产物
经１％琼脂糖凝胶电泳分离，用溴化乙锭染色，在紫外凝胶成
像仪上观察并照相。

１．３　稻瘟病抗性鉴定方法
稻瘟病抗性鉴定的供试菌株为江苏省农业科学院植物保

护研究所２０１５年分离得到的江苏省稻瘟病病菌代表菌株，分
别为ＺＢ７、ＺＣ１１、ＺＤ５、ＺＥ３、ＺＦ１、ＺＧ１，并由植物保护研究所进
行接种鉴定。水稻苗瘟抗性鉴定采用苗期喷雾法进行接种，

每个处理３次重复。苗瘟抗性分为６级，０级为免疫，１级为
高抗，２级为抗病，３级为中抗，４级为感病，５级为高感。

水稻穗颈瘟的抗性鉴定采用上述稻瘟病病菌菌株孢子的

混合液在水稻孕穗初期进行注射接种。在水稻成熟后进行水

稻穗颈瘟的抗性调查。穗颈瘟抗性分为６级，０级为无病，１
级为抗病，３级为中抗，５级为中感，７级为感，９级为高感。
１．４　稻瘟病基因功能标记的检测

根据等位基因特异 ＰＣＲ原理，针对 Ｐｉ－ｔａ、Ｐｉ－ｂ、Ｐｉ－
ｋｈ／Ｐｉ５４抗感等位基因序列差异设计引物（表１），利用这些功
能标记检测试验材料。利用 Ｐｉ－ｔａ引物检测到１０４２ｂｐ片
段，同时ＮＰｉ－ｔａ引物扩增不出目的片段，这样的材料含有
Ｐｉ－ｔａ基因［７］；利用 Ｐｉ－ｂ引物检测到 ３６５ｂｐ片段，同时
ＮＰｉ－ｂ引物扩增不出目的片段，这样的材料含有Ｐｉ－ｂ基因，
而Ｐｉ－ｂ基因不能扩增出目的片段，但 ＮＰｉ－ｂ引物扩增出
８０３ｂｐ片段的材料携带有感病基因［２］；抗病基因Ｐｉ－ｋｈ功能标
记为共显性标记，扩增片段大小为２１６ｂｐ（抗）／３５９ｂｐ（感）［８］。

表１　用于ＰＣＲ反应的引物名称、序列及预期片段长度

目的基因 引物名称
序列

（５′→３′）
片段长度

（ｂｐ）

Ｐｉ－ｔａ Ｐｉ－ｔａ－Ｆ ＡＧＣＡＧＧＴＴＡＴＡＡＧＣＴＡＧＧＣＣ １０４２
Ｐｉ－ｔａ－Ｒ ＣＴＡＣＣＡＡＣＡＡＧＴＴＣＡＴＣＡＡＡ

Ｐｉ－ｔａ ＮＰｉ－ｔａ－Ｆ ＡＧＣＡＧＧＴＴＡＴＡＡＧＣＴＡＧＣＴＡＴ １０４２
ＮＰｉ－ｔａ－Ｒ ＣＴＡＣＣＡＡＣＡＡＧＴＴＣＡＴＣＡＡＡ

Ｐｉ－ｂ Ｐｉ－ｂ－Ｆ ＧＡＡＣＡＡＴＧＣＣＣＡＡＡＣＴＴＧＡＧＡ ３６５
Ｐｉ－ｂ－Ｒ ＧＧＧＴＣＣＡＣＡＴＧＴＣＡＧＴＧＡＧＣ

Ｐｉ－ｂ ＮＰｉ－ｂ－Ｆ ＴＣＧＧＴＧＣＣＴＣＧＧＴＡＧＴＣＡＧＴ ８０３
ＮＰｉ－ｂ－Ｒ ＧＧＧＡＡＧＣＧＧＡＴＣＣＴＡＧＧＴＣＴ

Ｐｉ－ｋｈ Ｐｉ５４－Ｆ ＣＡＡＴＣＴＣＣＡＡＡＧＴＴＴＴＣＡＧＧ ２１６／３５９
Ｐｉ５４－Ｒ ＧＣＴＴＣＡＡＴＣＡＣＴＧＣＴＡＧＡＣＣ

２　结果与分析

２．１　抗稻瘟病基因功能标记检测
利用抗稻瘟病基因Ｐｉ－ｔａ、Ｐｉ－ｂ、Ｐｉ－ｋｈ标记检测９５份

试验材料，由表２可知，检测到携带 Ｐｉ－ｔａ抗病基因的材料
有５９份（部分结果见图１），携带Ｐｉ－ｂ抗病基因的材料有７４
份，携带 Ｐｉ－ｋｈ抗病基因的材料有 ８５份。检测到仅携带
Ｐｉ－ｔａ、Ｐｉ－ｂ、Ｐｉ－ｋｈ基因的材料分别有１、３、３份，同时携带
Ｐｉ－ｔａ、Ｐｉ－ｂ基因的材料有５份，同时携带Ｐｉ－ｔａ、Ｐｉ－ｋｈ基
因的材料有 １６份（１份 Ｐｉ－ｔａ检测为杂合），同时携带
Ｐｉ－ｂ、Ｐｉ－ｋｈ基因的材料有２９份，３个基因都携带的材料有
３７份，３个基因都不携带的材料有１份。

表２　供试材料抗病基因的分布及与苗瘟抗性等级的相关性

抗病基因
材料数

（份）

各苗瘟抗性等级的材料数（份）

０ １ ２ ３ ４ ５
ｎｏ １ ０ ０ １ ０ ０ ０
Ｐｉ－ｔａ １ ０ １ ０ ０ ０ ０
Ｐｉ－ｂ ３ ０ １ ２ ０ ０ ０
Ｐｉ－ｋｈ ３ １ ０ １ １ ０ ０
Ｐｉ－ｔａ＋Ｐｉ－ｂ ５ ０ １ ２ １ １ ０
Ｐｉ－ｔａ＋Ｐｉ－ｋｈ １６ ０ １１ ５ ０ ０ ０
Ｐｉ－ｂ＋Ｐｉ－ｋｈ ２９ ０ ８ １４ ５ ２ ０
Ｐｉ－ｔａ＋Ｐｉ－ｂ＋Ｐｉ－ｋｈ ３７ ２ ２２ ５ ６ １ １
总计 ９５ ３ ４４ ３０ １３ ４ １

　　注：“ｎｏ”表示不含抗病基因。表４同。

２．２　水稻苗瘟的抗性鉴定
由表２可知，苗瘟等级为０级的材料有３份，苗瘟等级为

１级的材料有４４份，苗瘟等级为２级的材料有３０份，苗瘟等
级为３级的材料有１３份，苗瘟等级为４级的材料有４份，苗
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瘟等级为５级的材料有１份。携带抗病基因 Ｐｉ－ｔａ、Ｐｉ－ｂ、
Ｐｉ－ｋｈ的水稻品种，其苗瘟抗性等级绝大部分都在中抗及以
上，但同时携带抗病基因Ｐｉ－ｔａ、Ｐｉ－ｋｈ的水稻品种，苗瘟抗性
更高，大部分品种都达到高抗及以上水平，但也有１个品种同
时携带抗病基因Ｐｉ－ｔａ、Ｐｉ－ｂ、Ｐｉ－ｋｈ，苗瘟抗性等级为高感。

２．３　水稻穗颈瘟的抗性鉴定
由表３可知，在水稻孕穗初期人工接种鉴定穗颈瘟抗性

等级为０、１级的材料均有０份，为３级的材料有７份，为５级
的材料有 ５１份，为 ７级的材料有 ３５份，为 ９级的材料有
２份。

表３　９５份材料苗瘟、穗颈瘟人工鉴定与分子标记检测结果

编号 材料

苗瘟抗

性等级

（级）

穗颈瘟抗

性等级

（级）

稻瘟病

抗性综

合指数

Ｐｉ－ｔａ
基因

Ｐｉ－ｂ
基因

Ｐｉ－ｋｈ
基因

编号 材料

苗瘟抗

性等级

（级）

穗颈瘟抗

性等级

（级）

稻瘟病

抗性综

合指数

Ｐｉ－ｔａ
基因

Ｐｉ－ｂ
基因

Ｐｉ－ｋｈ
基因

１ 宁５８３７ １ ５ ４．５０ ＋ ＋ ＋ ４９ 瑞合０２ ３ ３ ５．００ ＋ ＋ ＋
２ 华丰０５３ １ ５ ４．５０ ＋ ＋ ＋ ５０ 瑞友１６０２８ １ ５ ５．００ － ＋ ＋
３ Ｗ０２８ ２ ７ ６．２５ － ＋ ＋ ５１ 苏１７８５ １ ５ ５．００ － ＋ ＋
４ Ｗ０２４ ２ ７ ６．２５ － ＋ ＋ ５２ 仪３２７１ ４ ９ ７．７５ － ＋ ＋
５ 盐稻５３６６ ３ ７ ６．５０ － ＋ ＋ ５３ 扬辐粳５０１８ ３ ７ ６．５０ － － ＋
６ 盐稻５１０９ ２ ７ ６．２５ ＋ ＋ ＋ ５４ 扬辐粳５００８ １ ５ ４．５０ ＋ ＋ ＋
７ 泰粳２４４ ２ ７ ６．２５ － － － ５５ 泗１５－３０１ ２ ３ ３．７５ － ＋ ＋
８ 泰粳５８５４ ０ ３ ３．００ ＋ ＋ ＋ ５６ 南粳５３０１３ １ ５ ４．５０ ＋ ＋ ＋
９ 泰粳５３５４ ２ ７ ６．２５ － ＋ ＋ ５７ 南粳５２００５ １ ５ ４．５０ ＋ ＋ ＋
１０ 通粳１５－２ ２ ３ ４．２５ ＋ ＋ － ５８ 瑞华０１１ １ ５ ４．５０ ＋ ＋ ＋
１１ Ｎ１２－３４８ ２ ７ ６．２５ ＋ － ＋ ５９ 中江粳１６－８ １ ５ ５．００ ＋ － ＋
１２ ５１９９ ２ ７ ６．２５ － ＋ ＋ ６０ 淮粳６３８０ ２ ５ ４．７５ ＋－ － ＋
１３ ５３７０ ３ ５ ５．００ － ＋ ＋ ６１ 宁５８４０ ４ ５ ５．７５ ＋ ＋ ＋
１４ 常粳１６－５ ２ ５ ５．２５ ＋ － ＋ ６２ Ｓ１３１８ １ ５ ５．００ － ＋ ＋
１５ 常粳１６－６ ２ ７ ６．２５ ＋ ＋ ＋ ６３ 云粳１号 ２ ７ ６．２５ － ＋ －
１６ 镇稻４５８ ３ ５ ５．００ ＋ ＋ ＋ ６４ ５２１４ ３ ７ ６．５０ － ＋ ＋
１７ 镇稻４５１ １ ５ ４．５０ ＋ ＋ ＋ ６５ 武粳Ｋ１６ １ ７ ６．００ ＋ ＋ ＋
１８ 镇糯８１７ １ ５ ４．５０ ＋ ＋ ＋ ６６ 中江糯３７８ １ ５ ４．５０ ＋ ＋ ＋
１９ 隆粳８４ ３ ７ ６．５０ ＋ ＋ ＋ ６７ 焦粳８８４ １ ５ ５．００ ＋ － ＋
２０ 星粳７７１ １ ５ ５．００ ＋ － ＋ ６８ 中种粳１５５５ ４ ５ ５．７５ ＋ ＋ －
２１ 盐鉴３７８５ ２ ７ ６．２５ － － ＋ ６９ 迟粳０７５ ３ ７ ６．５０ ＋ ＋ ＋
２２ 扬农粳７９３７ １ ５ ５．００ ＋ ＋ ＋ ７０ 禾粳１７０ ２ ５ ４．７５ － ＋ ＋
２３ 徐农３１７２３ ２ ７ ６．２５ － ＋ ＋ ７１ 苏秀８６７ ２ ５ ４．７５ － ＋ ＋
２４ 徐３２０７５ ３ ５ ５．５０ － ＋ ＋ ７２ 宁５８２０ １ ５ ４．５０ ＋ ＋ －
２５ 姜丰４５７ ５ ７ ７．００ ＋ ＋ ＋ ７３ Ｃ１６－５ ２ ７ ６．２５ ＋ － ＋
２６ Ｈ０４８ ２ ７ ６．２５ － ＋ ＋ ７４ 淮３９９ １ ７ ６．００ ＋ － ＋
２７ 金粳２６３ ３ ７ ６．５０ ＋ ＋ ＋ ７５ Ｃ１６－６ ２ ５ ５．２５ ＋ ＋ ＋
２８ 宁５８２６ １ ５ ５．００ ＋ ＋ ＋ ７６ １５１４６５ ２ ５ ４．７５ ＋ ＋ －
２９ 武５２１８ １ ５ ４．５０ － ＋ ＋ ７７ １５１４９３ ２ ５ ４．７５ － ＋ －
３０ 武５４４５ １ ７ ６．００ ＋ ＋ ＋ ７８ 保科稻１５６６ ２ ７ ６．２５ － ＋ ＋
３１ 武粳１０７ ２ ７ ６．２５ － ＋ ＋ ７９ 保丰１５３６ ３ ７ ６．５０ ＋ ＋ －
３２ 金糯２６２ １ ５ ４．５０ ＋ ＋ ＋ ８０ 练６０１ １ ５ ４．５０ ＋ ＋ ＋
３３ Ｈ３３２ １ ７ ６．００ ＋ － ＋ ８１ 嘉粳８０８ １ ５ ４．５０ ＋ ＋ ＋
３４ ５３７３ １ ５ ５．００ － ＋ ＋ ８２ 沪稻３６号 １ ３ ３．５０ ＋ － ＋
３５ 华粳０４３ ２ ５ ４．７５ ＋ － ＋ ８３ 徐稻９１５８ ４ ７ ６．２５ － ＋ ＋
３６ 华粳００３１ １ ７ ６．００ ＋ ＋ ＋ ８４ 灵谷粳６号 １ ５ ４．５０ ＋ － ＋
３７ 华粳５２８６ ３ ７ ６．５０ － ＋ ＋ ８５ 射粳１号 １ ７ ６．００ － ＋ －
３８ 振稻２５１９６ １ ５ ５．００ － ＋ ＋ ８６ 皖垦粳１１７ １ ５ ５．００ ＋ ＋ ＋
３９ 振稻２５１８６ ０ ５ ４．２５ － － ＋ ８７ 皖垦粳２１８ １ ５ ４．５０ ＋ － ＋
４０ 农种１４５１ １ ５ ５．００ ＋ ＋ ＋ ８８ 淮８６９ １ ５ ４．５０ ＋ － －
４１ 金粳糯５２１５ ２ ７ ６．２５ ＋ ＋ ＋ ８９ 淮７００ １ ５ ４．５０ ＋ ＋ ＋
４２ 金粳稻５２３７ ２ ７ ６．２５ ＋ ＋ ＋ ９０ 淮８６２ ０ ５ ４．７５ ＋ ＋ ＋
４３ 扬粳５４７９ １ ５ ５．００ ＋ － ＋ ９１ 宁５８３３ １ ３ ３．５０ ＋ ＋ ＋
４４ 扬粳５５１５ １ ９ ７．００ ＋ － ＋ ９２ 海陵糯稻 ２ ５ ５．２５ － ＋ ＋
４５ 福粳５３９４ ２ ７ ６．２５ － ＋ ＋ ９３ 苏１７９５ ２ ７ ６．２５ － ＋ ＋
４６ 宁５８３８ １ ５ ５．００ － ＋ ＋ ９４ 金稻５８ １ ３ ３．５０ ＋ － ＋
４７ 华丰０５４ １ ５ ５．００ － ＋ ＋ ９５ 仪１６２ １ ５ ４．５０ ＋ ＋ ＋
４８ 宁５８３８ ３ ５ ５．００ ＋ ＋ ＋

　　注：“＋”表示携带抗病基因；“－”表示携带感病基因。
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２．４　抗稻瘟病基因与穗颈瘟抗性的关系
由表４可知，携带Ｐｉ－ｔａ抗病基因的材料有５９份，携带

Ｐｉ－ｂ基因的材料有７４份，携带Ｐｉ－ｋｈ基因的材料有８５份。
不携带这３个抗病基因的材料有１份，它的稻瘟病抗病等级
为７级。只携带其中１个抗病基因的材料有７份，其中稻瘟
病抗病等级为５级的材料有３份，为７级的材料有４份；携带
２个基因的材料有５０份，其中稻瘟病抗病等级为３级的材料
有４份，为５级的材料有２５份，为７级的材料有１９份，为９
级的材料有２份；携带３个抗病基因的材料有３７份，其中稻
瘟病抗病等级为３级的材料有３份，为５级的材料有２３份，

为７级的材料有１１份，为９级的材料有０份。该结果表明，
只携带１个抗病基因或不携带抗病基因的材料其抗性都为５
级或以上，且大部分都在７级或以上，携带２个或３个抗病基
因的材料其抗性等级可达到３级，且大部分材料的抗性等级
为５级。同时携带稻瘟病抗病基因 Ｐｉ－ｔａ、Ｐｉ－ｂ、Ｐｉ－ｋｈ的
材料有３７份，其中３份穗颈瘟为中抗，其余为感病，表明聚合
这３个基因的材料穗颈瘟表现既有抗病也有感病，说明这些
材料的抗性不是由这３个基因互作产生的，须要进一步挖掘
这些材料的抗病基因，并应用于穗颈瘟的抗病育种研究中。

表４　供试材料抗病基因的分布及与穗颈瘟抗性等级的相关性

抗病基因
材料数量

（份）

各穗颈瘟抗性等级的材料数量（份）

０级 １级 ３级 ５级 ７级 ９级
ｎｏ １ ０ ０ ０ ０ １ ０
Ｐｉ－ｔａ １ ０ ０ ０ １ ０ ０
Ｐｉ－ｂ ３ ０ ０ ０ １ ２ ０
Ｐｉ－ｋｈ ３ ０ ０ ０ １ ２ ０
Ｐｉ－ｔａ＋Ｐｉ－ｂ ５ ０ ０ １ ３ １ ０
Ｐｉ－ｔａ＋Ｐｉ－ｋｈ １６ ０ ０ ２ ９ ４ １
Ｐｉ－ｂ＋Ｐｉ－ｋｈ ２９ ０ ０ １ １３ １４ １
Ｐｉ－ｔａ＋Ｐｉ－ｂ＋Ｐｉ－ｋｈ ３７ ０ ０ ３ ２３ １１ ０
总计 ９５ ０ ０ ７ ５１ ３５ ２

３　结论与讨论

传统的水稻抗病育种一般通过杂交、回交、复交等方法，

这种育种方法既耗时又耗力。分子标记辅助选择是结合生物

技术的一种新型育种方法，主要利用与目的基因紧密连锁或

基因本身的分子标记选择基因型，不受水稻生育期和环境的

影响，但一般是连锁标记，有时达不到选择效果。

　　水稻抗病育种一直是育种家的重点研究内容之一，特别
是稻瘟病的抗病育种［９－１１］。随着一大批水稻稻瘟病基因的

定位与克隆，开发了一批稻瘟病基因功能标记。本研究利用

Ｐｉ－ｂ、Ｐｉ－ｔａ、Ｐｉ－ｋｈ功能标记对２０１６年迟熟中粳稻预备试
验９５份材料进行抗病基因检测，携带 Ｐｉ－ｂ、Ｐｉ－ｔａ、Ｐｉ－ｋｈ
抗病基因的品种，其苗瘟抗性等级基本达到中抗水平，同时携

带 Ｐｉ－ｔａ、Ｐｉ－ｋｈ抗病基因的大部分品种抗性穗颈瘟达到５
级，表现为中感。分别携带 Ｐｉ－ｂ和 Ｐｉ－ｔａ、Ｐｉ－ｂ和 Ｐｉ－ｋｈ
的品种，穗颈瘟表现为中感、感病或高感。同时携带Ｐｉ－ｂ、
Ｐｉ－ｔａ、Ｐｉ－ｋｈ抗病基因的品种有１份苗瘟抗性等级为５级，
其穗颈瘟抗性等级达到７级，另外还有６份材料苗瘟为１级
（高抗），但穗颈瘟达到７级，苗瘟和穗颈瘟抗性表现不一致，
表明苗瘟和穗颈瘟抗性控制可能不一致。携带有３个抗病基
因的材料有３７份，稻瘟病抗性综合指数

"

５．００的材料有１２
份，达不到江苏品种审定标准，这与范方军等的研究结果［１２］

不一致，表明随着江苏省稻瘟病生理小种的进化，稻瘟病抗病

基因Ｐｉ－ｔａ、Ｐｉ－ｂ、Ｐｉ－ｋｈ的抗性正在丧失，亟须进一步挖掘
利用其他抗病基因。
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