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　　玉米是世界上重要的粮食作物之一，也是我国
的重要粮食作物，然而由于病虫害的频繁发生与流

行，致使玉米产量与品质严重受损。玉米纹枯病是

玉米上的病害之一，在世界范围内均可发生，其为

立枯丝核菌（Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａｓｏｌａｎｉ）引起的真菌性病
害［１］。由于近年来玉米密植、玉米主产区的多年连

作及缺少优质高抗玉米品种的应用，导致玉米纹枯

病发病呈加快的趋势，一般年份发病率达４０％，严

重时发病率达１００％，使得玉米产量与品质快速下
降［２－４］。因此，研究并有效地控制纹枯病病害对玉

米产业的发展和粮食安全具有重要价值。

１　玉米纹枯病致病病菌与致病机制

１．１　玉米纹枯病菌的分类
迄今，立枯丝核菌菌丝融合种群数量已经达到

１４个，Ｏｇｏｓｈｉ在融合群的基础上划分亚群，发现了
１８个立枯丝核菌亚群［５－７］。玉米纹枯病在全世界

范围内均有发生，但各发生地病原的种类存在一定

差异。研究者发现，在拉丁美洲、菲律宾只有

ＡＧ１－ＩＡ［８－９］，而在土耳其的玉米上则分离到了
ＡＧ－４、ＡＧ－５、ＡＧ－１０、ＡＧ－Ｂａ和ＷＡＧ－Ｚ［１０］，在
印度发现了ＡＧ－１－ＩＡ、ＡＧ－１－ＩＢ和ＡＧ－３［１１］。

我国各地区玉米纹枯病病菌的融合群也不尽

相同。目前已经在东北地区鉴定出 ＡＧ１－ＩＡ、
ＡＧ１－ＩＢ、ＡＧ１－ＩＣ、ＡＧ４－ＨＧ－Ｉ、ＡＧ４－ＨＧ－Ⅲ、
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ＡＧ－５、ＷＡＧ－Ｚ、ＡＧ－Ｂａ等８个融合群［６，１２］。在

华北地区已经鉴定出 ＡＧ１－ＩＡ、ＡＧ１－ＩＢ、ＡＧ－３、
ＡＧ－５、ＣＡＧ－３、ＣＡＧ－６、ＣＡＧ－８、ＣＡＧ－９和
ＣＡＧ－１０等９个融合群［１３］。在华中地区的研究发

现了 ＡＧ１－ＩＡ、ＡＧ－４、ＡＧ－５与双核丝核菌的
ＡＧ－Ａ、ＡＧ－Ｂ（Ｏ）、ＡＧ－Ｅ和多核丝核菌的
ＷＡＧ－Ｚ等７个融合群［１４－１５］。在华东地区的研究

已经鉴定到 ＡＧ１－ＩＡ、ＡＧ１－ＩＣ、ＡＧ５等 ３个融合
群［１６－１７］，在华南地区研究发现了 ＡＧ１－ＩＡ、ＡＧ１－
ＩＢ、ＡＧ４、ＡＧ５和双核丝核菌的ＡＧ－Ｂｂ和ＡＧ－Ｋ融
合群［１８－１９］。西南地区的立枯丝核菌包括６个融合
群：ＡＧ１－ＩＡ、ＡＧ１－ⅠＢ、ＡＧ２－２ⅢＢ、ＡＧ４－ＨＧⅠ、
ＡＧ－５及玉蜀黍丝核菌融合群 ＷＡＧ－Ｚ［２０－２１］。综
合以上研究可以看出，我国的融合群种类丰富，这

也许与我国地域广阔、南北纬度跨度大、地形地貌

复杂、气候温度不同、土壤类型丰富、耕作制度和栽

培作物种类差异较大等因素有关，这些因素使得融

合群菌株形成独特的遗传背景，丰富了菌株的遗传

多样性。在各地区融合群中，ＡＧｌ－ＩＡ分离比例最
高，为我国的优势融合群，原因可能在于 ＡＧｌ－ＩＡ
具有较广的温度适应范围和较强的生长竞争能力。

１．２　玉米纹枯病病菌致病机制
植物与病原真菌的互作是一个十分复杂的系

统，研究作物病原真菌的致病机制对于了解该作物

与病原互作的机制具有重要意义。玉米纹枯病致

病机制的研究相较于其他作物的相关研究较少。

纹枯病病菌的侵染方式有直接穿透叶鞘表皮侵入、

自然孔口侵入和气孔侵入等几种，以第１种侵入方
式为主［２２］。通过电镜观察发现，菌丝附着到叶鞘

后，首先在其表面伸长生长，然后长出分支，形成侵

染垫，为病菌穿透寄主提供机械压力，使其强行刺

入植株体内，同时分泌胞壁降解酶和毒素等物质分

解、杀死细胞，以攫取营养供自身生长繁殖［２３－２６］。

纹枯病病菌侵染植物时释放出的物质一般称

为致病因子，这些代谢物质是植物产生病害的主要

原因之一，其中关于细胞壁降解酶和毒素的研究较

多。作为一种坏死性病原菌，纹枯病病菌在寄主感

染期间至少产生１０种不同的细胞壁降解酶［２７］。目

前，关于纹枯病病菌产生的毒素成分尚不明确，但

多数研究认为是羧酸及其衍生物或者糖类［２８－２９］。

在玉米中，病菌分泌的主要物质一般是多聚半乳糖

醛酸酶（ＰＧ）、聚甲基半乳糖醛酸酶（ＰＭＧ）和内切
β－１，４葡聚糖酶（Ｃｘ）和粗毒素［３０－３１］。研究发现，

酶对玉米叶鞘和叶片的侵染作用比毒素更显著，且

单一酶或毒素接种不同抗性的玉米品种时并没有

显示出差异，说明侵染过程是由酶、毒素或者协同

其他因子共同促成的，但具体作用机制还需进一步

探究［３２－３５］。

近年来，随着生物测序技术和大数据分析技术

的快速发展，国内外研究人员利用基因组学和转录

组学对不同类型ＡＧｓ融合菌进行比较，探索了立枯
丝核菌转座元件、信号肽、分泌物质、致病基因的分

布在植物致病性中的潜在作用，明确了致病性和酶

相关基因与寄主范围之间存在的相关性，发现并验

证了新的致病候选效应因子 ＡＧ１ＩＡ＿０９１６１（糖基转
移酶ＧＴ家族２结构域）、ＡＧ１ＩＡ＿０５３１０（细胞色素Ｃ
氧化酶组装蛋白 ＣＴＡＧ／Ｃｏｘ１１结构域）和 ＡＧ１ＩＡ＿
０７７９５（肽酶抑制剂 Ｉ９结构域），预测到了更多信号
转导通路中新的毒力相关因子［３６－３７］。同时，结合蛋

白组学鉴定到了包括木聚糖酶和抑制因子 Ｉ９结构
域在内的含有能够诱导植物细胞死亡的蛋白质效

应物，且与生物营养菌相比，抑制物 Ｉ９结构域在多
种坏死性真菌的分泌体中更为丰富［３８］。这些进展

为进一步剖析毒力机制提供了新的线索，对玉米纹

枯病的致病机制研究具有重要的指导和借鉴意义。

２　玉米抗纹枯病种质资源的筛选

玉米纹枯病主要在玉米生长后期造成危害，尤

其在南方高温高湿的环境下更易发生，目前仍无有

效防控措施。目前已有的大量研究虽然没有发现

免疫和极抗材料，但不同种质资源或品种对纹枯病

的抗性表型是具有差异的，因此筛选抗病材料、挖

掘抗病基因并将其用于抗纹枯病育种仍是一种经

济有效且可以实现的方法。

为了获得抗纹枯病玉米种质材料，提高玉米纹

枯病抗性育种水平，国内外研究人员对不同玉米材

料进行了纹枯病抗性鉴定。Ａｓｉｆ等对２８个玉米品
种进行了抗病筛选，发现４个抗性品种［３９］；Ｃｈｅｎ等
从２８２份玉米自交系中鉴定出４个中抗自交系［４０］；

李芦江等对２４０份玉米自交系纹枯病抗性进行人工
接种鉴定，仅发现４份中抗自交系［４１］；蒙成等通过

田间人工接种鉴定和自然发病，对７０份外引改良玉
米种质材料进行纹枯病抗性鉴定，筛选出高抗玉米

纹枯病材料１１份、中抗品种２份［４２］；崔丽娜从６２０
份玉米种质资源中鉴定到 ３６份抗性材料，仅占
５８％，中抗材料１４７份，占２３．７％［４３］；段海明等对
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４５个玉米新杂交组合进行抗性鉴定，发现 ＡＫ４７等
４个组合表现为中抗［４４］；黄天述等通过鉴定，从２８５
份玉米种质资源中筛选出高抗、抗、中抗材料，占比

分别为１．０％、３．２％、１３．７％［４５］；黄明波等分别在温

室和大田进行苗期和成株期玉米的抗性鉴定，从５４
份材料中筛选出１２份苗期中抗材料，从３９３份玉米
自交系中筛选出成株期高抗材料５份，抗性材料２７
份［４６］；杨俊品等通过 ３年抗性鉴定，发现 ＣＭＬ２７０
高抗玉米纹枯病且抗性稳定［４７］；程伟东等对８６０份
玉米材料进行抗性鉴定，发现高抗、抗、中抗的比例

分别为３．４９％、２８．６０％、２６．１６％，且农家种、杂合
体中抗病材料所占比例较高［４８］；李石初等对广西的

８３个糯玉米农家品种进行抗性鉴定，发现抗病品种
占４２．２％，中抗品种占４０．９％［４９］。综上，目前尚未

发现玉米对纹枯病免疫的自交系，且中高抗种质材

料较少，主要来自 Ｒ１５、Ｒ０９、ＣＭＬ１６３、ｌＦａＺＢｔ－１１６、
Ｌ１０３７、ＣＭＬ２７０等自交系和农家品种［３１－３４，４１－５０］，虽

然有多个抗性鉴定结果显示，存在较抗病的玉米材

料，但在育种上利用成功的较少。

３　玉米纹枯病抗性及抗性相关ＱＴＬ定位

相关研究已经证实，植物对纹枯病的抗性是数

量性状［５１－５２］。因此，ＱＴＬ的定位、验证和鉴定可以
大大加快重要抗病基因的定位和克隆，从而有助于

玉米抗纹枯病品种的选育。

目前，关于玉米上相关抗病基因定位的研究开

展得较多，关于纹枯病抗性定位的研究相对较少。

一直以来，研究人员通过分子标记遗传图谱，挖掘

了一批玉米纹枯病抗性及抗性相关 ＱＴＬｓ。Ｙａｎｇ等
利用区间定位和复合区间定位分析法，挖掘出１０个
与玉米纹枯病抗性相关的主效ＱＴＬｓ，其中４个与相
对抗病指数有关，３个与绝对病斑高有关，３个与相
对病斑高有关［５３］；赵茂俊等通过复合区间作图检测

到２８个相关ＱＴＬｓ，其中拔节期、抽穗期分别检测到
９、１０个ＱＴＬｓ，以病情指数为标准的相关 ＱＴＬｓ有５
个，以相对病斑为标准的相关ＱＴＬｓ有６个［５４－５６］；刘

昌林以病斑高为抗性指标，采用复合区间作图法定

位到了７个抗性相关 ＱＴＬｓ，以病情指数为抗性指
标，共定位到１１个抗性相关 ＱＴＬｓ［５７］；Ｃｈｅｎ等检测
到４个抗纹枯病 ＱＴＬｓ，分别位于第６、７、１０号染色
体上［５８］；林海建等检测到１８个抗纹枯病 ＱＴＬｓ，其
中与病情指数相关的 ＱＴＬｓ有１１个，与病斑高度相
关的ＱＴＬｓ有７个［５９－６１］。综合分析可以发现，这些

ＱＴＬｓ在１０条染色体上均有分布，第６号染色体上
有１２个，数量最多；其次是第２号染色体，发现了９
个；第１０号染色体上分布得最少，仅有２个（图１）。
但与水稻上定位的纹枯病抗性 ＱＴＬｓ相比，玉米上
的ＱＴＬｓ仅有约５０％，而且玉米上定位到的ＱＴＬｓ区
间大，使得开发分子标记和精细定位抗性基因十分

困难，造成研究进展缓慢。

４　玉米对纹枯病的抗性机制

深入研究植物抗病机制有助于揭示其抗病性

的本质，从而找到防治病害的新方法。目前，针对

玉米纹枯病抗病机制的研究广泛却不深入，主要集

中于以下几个方面：

一是抗病相关物质（活性氧、防御酶、木质素

等）的研究。戴浩等对病原菌诱导后苗期玉米叶片

上的活性氧（ＲＯＳ）和细胞坏死情况进行动态检测，
结果显示，玉米叶片ＲＯＳ的积累在抗性材料中较感
病材料中多，抗病叶片出现显著的细胞坏死反

应［６２］。金庆超等发现，植株被侵染后，苯丙氨酸解

氨酶活性在抗病品种中的增加速度显著高于感病

品种［６３］。李荣花等发现，抗性品种中多酚氧化酶

（ＰＰＯ）活性增加的幅度比感病品种大［６４］。王绍敏

等研究发现，玉米接种病原菌后，胼胝质和木质素

等明显积累，结合苯丙氨酸解氨酶（ＰＡＬ）活性动态
变化及 ＰＡＬ、ＰＯＤ和 ＰＲ－１基因的表达动态，证明
ＰＡＬ活性变化、木质素含量及基因表达之间存在一
定联系［６５］。Ｓｏｎｇ等发现，菌根侵染可以诱导玉米叶
片中 ＤＩＭＢＯＡ生物合成基因 ＢＸ９和另外２个防御
相关基因 ＰＲ２ａ和 ＡＯＳ的表达，说明植物防御素
ＤＩＭＢＯＡ的积累和菌根定殖诱导的系统防御反应在
提高玉米菌根植株对纹枯病的抗性中起着至关重

要的作用［６６］。

二是抗病相关基因的研究。邓路长等通过分

析玉米ＰＡＬ家族基因的表达模式，明确了ＰＡＬ家族
基因参与玉米同纹枯病病菌间的互作机制，只是在

不同抗性材料中响应有所差异［３３］。高文成等发现，

ＷＲＫＹ７６转录因子能被病原菌、水杨酸、茉莉酸诱
导表达，说明其可能参与调控植物抗纹枯病反

应［６７］；戴浩等发现，ＰＲ１、ＺｍＤＲＥＢ２Ａ、ＺｍＥＲＦ３、
ＷＩＰ１、ＰＡＬ和ＰＯＤ基因在抗感自交系中的表达水平
和表达时间有明显不同，推测这些基因在纹枯病病

菌侵染时发挥作用［６２，６５］。Ｙａｎｇ等克隆和鉴定纹枯
病病菌诱导的启动子ｐＧＲＭＺＭ２Ｇ１７４４４９，它在对立
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枯丝核菌的响应中起重要作用，利用它可以更好地

理解防御相关基因的调控机制，用于培育增强和持

久抗病的作物品系［６８］。Ｌｉ等在玉米抗病自交系
Ｃｈａｎｇ７－２中，发现 ＺｍＦＢＬ４１Ｃｈａｎｇ７－２基因参与
抗病机制调控，该基因编码的蛋白因２个关键氨基
酸变异而不能结合并降解底物ＺｍＣＡＤ，使木质素含
量增加，从而提高了玉米对纹枯病的抗性［６９］，这是

目前唯一解释清楚的玉米抗纹枯病途径。

三是利用组学等方法探究玉米在应对病菌时

所调控的基因／蛋白差异表达情况。通过玉米抗纹

枯病基因表达谱和转录组测序分析发现，差异基因

主要集中在信号转导、代谢和防御途径、细胞转运、

蛋白修饰加工、转录调控等方面［７０－７１］。高健结合前

人研究结果，推测植物被侵染后获得胁迫信号，产

生大量ｍｉＲＮＡ反向调控功能蛋白如 ＷＲＫＹ、ＭＹＢ、
ＮＡＣ等的转录表达，激活防御信号网络调控基因产
生抗性，由此应对纹枯病的入侵［７２］。同时与病原菌

蛋白受体结合，产生一些 Ｒ基因产物（ＮＢＳ－ＬＲＲ、
ＬＲＲ激酶等），调节转录因子的表达及激素的内稳
态，激活相关通路基因，产生抗病防御反应。曾兴
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等对玉米纹枯病抗、感材料总蛋白表达进行分析，

发现莽草酸激酶Ⅰ、铁氧 －硫氧蛋白还原酶催化亚
基（ＦＴＲ－Ｃ）等增量表达能诱导抗病系统的启动，
而磷酸核酮糖竣化酶／加氧酶大亚基、光合系统Ｉ反
应中心Ｎ亚基等减量表达会抑制物质和能量代谢
途径，最终导致植株感病死亡［７１］。

综上所述，研究人员针对玉米纹枯病抗性机制

作出了各种努力，但无论在机制的剖析上还是在育

种上的应用都十分有限，需要进行更深入、更广泛

的挖掘和探索。

５　玉米纹枯病防治方法

目前防治纹枯病的方法主要分为３类：农业防
治、化学防治和生物防治。农业防治方法主要有使

用人工剥叶、加强栽培管理的方法，其中包括均衡

施肥、适量施氮施钾、及时开沟排水、合理密植等方

法以减轻发病程度，但其费时费力且效果不

好［７３－７４］。化学防治以保护玉米穗位节叶及相邻上

下２张叶片为目标，有效药剂有井冈霉素、多菌灵、
甲基硫菌灵、福美双·福美锌·福美甲胂及高效杀

菌剂嘧菌酯和醚菌酯等，化学防治效果明显，但对

环境很不友好，多有残留［７５－７８］。近年来，研究人员

致力于生物防治的探索，发现一些生防菌株能对玉

米纹枯病病菌进行有效抑制，如木霉属、黏帚霉属

等，而研究较多、具有较大抑菌作用的有哈茨木霉

与绿木霉［７９－８２］。除此之外，芽孢杆菌、土曲霉、假单

胞菌、色杆菌、轮枝孢菌等生防细菌也可用于玉米

纹枯病的生物防治［８２－８４］。很多生物菌不仅能抑制

纹枯病病菌的生长，同时还能促进玉米的生长。通

过生物防治法控制病害的速度较慢，一般不会对植

物的抗病或增产产生立竿见影的效果，但其对农田

生态环境及人、畜安全性高的优势明显。因此可

见，生物防治技术会在未来农业绿色可持续发展中

发挥重要作用。

６　展望

玉米纹枯病已经成为我国玉米产区的重要病

害之一。目前，在抗纹枯病材料的筛选、创制、抗性

基因的挖掘和抗病机制的研究等方面，成果并不理

想。玉米纹枯病研究推进缓慢的原因可能有以下

几点：（１）纹枯病抗性表型由多基因控制，且受环境
影响大，抗病表型难以被准确鉴定，以病级、病情指

数为抗病表型受到的主观影响多，以致病表型不精

准。（２）大田自然抗病鉴定虽然省事，但采集的表
型数据不准确；大田或温室人工接种耗费人力物

力，投入高却成效慢，难以坚持，且玉米纹枯病抗性

研究并非热点，获得的关注少，得到的支持也相对

较少。（３）纹枯病病菌菌株分布广泛，生存力强，与
玉米品系间相互作用，共同进化，致病与抗病机制

变得愈加复杂。

在今后的研究中，一方面仍需依靠育种家不断

扩大抗病种质资源筛选范围，从不同的玉米基因库

中筛选出最具抗性的材料，同时需要优化抗病表型

鉴定手段，或者尝试发现除病级、病情指数、病斑等

其他可代表玉米对纹枯病抗性的新表型，或者利用

新型智能作物表型鉴定技术，避免主观性的判断，

使数据采集更简易、更精准、更客观。另一方面，可

参考、借鉴其他针对数量性状抗病 ＱＴＬ挖掘的思
路，进一步优化出适合玉米纹枯病抗性 ＱＴＬ挖掘的
方法，及时尝试将新的生物技术运用到纹枯病抗病

育种上，探索新通道。此外，育种、栽培、植保、土

壤、人工智能等各专业的科学家可尝试跨专业、跨

领域合作以开拓思路，融合并进，丰富研究方法与

内容。
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Ｉｎｄｉａ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＤｉｓｅａｓｅ，２０２０，１０４（１２）：３２５１．

［１２］李　菊，夏海波，于金凤．中国东北地区玉米纹枯病菌的融合群

鉴定［Ｊ］．菌物学报，２０１１，３０（３）：３９２－３９９．

［１３］高卫东．华北区玉米、高粱、谷子纹枯病病原学的初步研究

［Ｊ］．植物病理学报，１９８７（４）：５７－６１．

［１４］刘　茜．抗纹枯病相关基因的玉米遗传转化及其后代抗病性鉴

定［Ｄ］．杨凌：西北农林科技大学，２０１７：１－７．

［１５］夏海波．黄淮海地区玉米纹枯病菌的遗传分化及玉米种质资源

的抗病性鉴定［Ｄ］．泰安：山东农业大学，２００９：３８－４６．

［１６］陈厚德，梁继农，朱　华．江苏玉米纹枯菌的菌丝融合群及致病

力［Ｊ］．植物病理学报，１９９６（２）：４３．

［１７］韩海亮，谭禾平，赵福成，等．浙江省玉米纹枯病病原融合群鉴

定及致病性研究［Ｊ］．浙江农业科学，２０１６，５７（３）：３７０－３７２．

［１８］蒙姣荣，张超冲，李界秋，等．广西玉米纹枯病菌的菌丝融合群

及其对杀菌剂的敏感性［Ｊ］．中国农学通报，２００６（７）：４５２－

４５４．　

［１９］温娜娜．基于 ＳＳＲ的玉米、水稻纹枯病菌（Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａｓｏｌａｎｉ

ＡＧ１－ＩＡ）群体遗传结构分析［Ｄ］．泰安：山东农业大学，２０１２：

２９－３９．

［２０］崔丽娜，张小飞，邹成佳，等．西南地区玉米纹枯病病菌融合群

鉴定和ＵＰ－ＰＣＲ分析［Ｊ］．植物保护学报，２０１５，４２（６）：９１４－

９２０．　

［２１］李华荣．丝核菌（Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａ）属真菌的分类学进展［Ｊ］．国外农

学·植物保护，１９８８（４）：９－１４．

［２２］陈　捷，唐朝荣，高增贵，等．玉米纹枯病病菌侵染过程研究

［Ｊ］．沈阳农业大学学报，２０００（５）：５０３－５０６．

［２３］李玲玲．小麦纹枯病菌细胞壁降解酶的活性及病菌侵染对寄主

防御酶活性的影响［Ｄ］．泰安：山东农业大学，２０１１：３２－４５．

［２４］刘　丽，张志明，李代波，等．玉米纹枯病菌侵染的病理学观察

及基因组甲基化敏感扩增多态性分析［Ｊ］．农业生物技术学

报，２０１１，１９（２）：２４３－２４９．

［２５］张国良，闫大伟，何祖华．水稻纹枯病菌侵染过程的细胞学特征

［Ｊ］．中国细胞生物学学报，２０１０，３２（３）：４５１－４５５．

［２６］张志明．立枯丝核菌 ＡＧ１－ＩＡ诱导玉米差异表达基因的研究

［Ｄ］．雅安：四川农业大学，２００６：６４－８２．

［２７］杨　媚，杨迎青，郑　丽，等．水稻纹枯病菌细胞壁降解酶组分

分析、活性测定及其致病作用［Ｊ］．中国水稻科学，２０１２，２６

（５）：６００－６０６．

［２８］ＶｉｄｈｙａｓｅｋａｒａｎＰ，ＰｏｎｍａｌａｒＴＲ，ＳａｍｉｙａｐｐａｎＲ，ｅｔａｌ．Ｈｏｓｔ－

ｓｐｅｃｉｆｉｃｔｏｘｉｎｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｂｙＲｈｉｚｏｃｔｏｈｉａｓｏｌａｈｉ，ｔｈｅｒｉｃｅｓｈｅａｔｈｂｌｉｇｈｔ

ｐａｔｈｏｇｅｎ［Ｊ］．Ｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙ，１９９７，８７（１２）：１２５８－１２６３．

［２９］陈夕军，徐　艳，童蕴慧，等．水稻纹枯病菌毒素致病机理研究

［Ｊ］．植物病理学报，２００９，３９（４）：４３９－４４３．

［３０］陈　捷．玉米纹枯病菌致病因子的研究［Ｊ］．沈阳农业大学学

报，１９９９（３）：１８９－１９４．

［３１］韩　爽．玉米纹枯病菌内切多聚半乳糖醛酸酶基因的克隆表达

及致病性分析［Ｄ］．泰安：山东农业大学，２０１１：９７－９９．

［３２］曾　兴．１４４份玉米自交系纹枯病抗性相关性状的关联分析

［Ｄ］．温江：四川农业大学，２０１１：６７－７６．

［３３］邓路长，崔丽娜，杨　麟，等．玉米苯丙氨酸解氨酶家族基因的

鉴定与纹枯病的抗病分析［Ｊ］．分子植物育种，２０１９，１７（３）：

８９１－８９７．

［３４］黄明波，谭　君，杨俊品，等．玉米纹枯病研究进展［Ｊ］．西南农

业学报，２００７（２）：２０９－２１３．

［３５］张正禹，董文汉，包文静，等．立枯丝核菌ＡＧ－１ＩＡ对水稻致病

力及粗毒素活性的测定方法研究［Ｊ］．植物病理学报，２０１７，４７

（１）：８２－９１．

［３６］ＲａｚａｌｉＮ，ＨｉｓｈａｍＳ，ＫｕｍａｒＩ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅｇｅｎｏｍｉｃｓ：ｉｎｓｉｇｈｔｓ

ｏｎｔｈｅｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙａｎｄｌｉｆｅｓｔｙｌｅｏｆＲｈｉｚｏｃｔｏｎｉａｓｏｌａｎｉ［Ｊ］．

ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｏｌｅｃｕｌａｒＳｃｉｅｎｃｅｓ２０２１，２２（４）：２１８３．

［３７］ＺｈｅｎｇＡＰ，ＬｉｎＲＭ，ＺｈａｎｇＤＨ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｎｄ

ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｍｅｃｈａｎｉｓｍｓｏｆｔｈｅｒｉｃｅｓｈｅａｔｈｂｌｉｇｈｔｐａｔｈｏｇｅｎ［Ｊ］．

ＮａｔｕｒｅＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ，２０１３，４（１）：１４２４．

［３８］ＡｎｄｅｒｓｏｎＪ，ＳｐｅｒｓｃｈｎｅｉｄｅｒＪ，ＷｉｎＪ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅｓｅｃｒｅｔｏｍｅ

ａｎａｌｙｓｉｓｏｆＲｈｉｚｏｃｔｏｎｉａｓｏｌａｎｉｉｓｏｌａｔｅｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｈｏｓｔｒａｎｇｅｓ

ｒｅｖｅａｌｓｕｎｉｑｕｅｓｅｃｒｅｔｏｍｅｓａｎｄｃｅｌｌｄｅａｔｈｉｎｄｕｃｉｎｇｅｆｆｅｃｔｏｒｓ［Ｊ］．

ＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃＲｅｐｏｒｔｓ，２０１７，７（１）：１０４１０．

［３９］ＡｓｉｆＮ，ＭａｌｌＴＰ．Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆｍａｉｚｅｇｅｎｏｔｙｐｅｓｆｏｒｉｍｍｕｎｉｔｙ

ａｇａｉｎｓｔＢａｎｄｅｄＬｅａｆａｎｄｓｈｅａｔｈｂｌｉｇｈｔｄｉｓｅａｓｅ［Ｊ］．Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ

ＣｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎＪｏｕｒｎａｌ，２０１７，１８（３）：１８７－１８８．

［４０］ＣｈｅｎＷ Ｓ，ＺｈａｎｇＭ，ＬｉＬＪ．Ｔｈｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｂａｎｄｅｄｌｅａｆａｎｄ

ｓｈｅａｔｈｂｌｉｇｈｔｉｎｍａｉｚｅｏｆ２８２ｉｎｂｒｅｄｌｉｎｅｓ［Ｊ］．ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌ

ｏｆＡｄｖａｎｃｅｄＲｅｓｅａｒｃｈｉｎＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ，２０１３，１（９）：７１－７５．

［４１］李芦江，陈文生，张　敏，等．２４０份玉米自交系纹枯病抗性鉴

定与评价［Ｊ］．植物遗传资源学报，２０１４，１５（５）：１１１３－１１１９．

［４２］蒙　成，梁庆平，蒋益敏，等．７０份外引改良玉米种质对广西主

要病害抗性鉴定［Ｊ］．西南农业学报，２０１９，３２（４）：７２０－７２７．

［４３］崔丽娜．西南地区玉米纹枯病菌（Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａｓｐｐ．）的种群组成

及我国玉米种质资源对纹枯病的抗性评价［Ｄ］．雅安：四川农

业大学，２０１０：３２－３４．

［４４］段海明，李可文，陆西辉，等．４５个玉米杂交组合对玉米纹枯病

的抗性鉴定［Ｊ］．安徽科技学院学报，２０２０，３４（１）：２５－３１．

［４５］黄天述，叶华智，王晓鸣，等．玉米种质资源对纹枯病的抗性鉴

定与评价［Ｊ］．植物遗传资源学报，２００５，６（３）：２９１－２９４，３４７．

［４６］黄明波．玉米抗纹枯病分子标记辅助选择与表型选择的比较

［Ｄ］．雅安：四川农业大学，２００８：１６－２８．

［４７］杨俊品，唐海涛，杨家秀，等．抗玉米纹枯病材料的鉴定及抗性

遗传研究［Ｊ］．植物病理学报，２００５（２）：１７４－１７８．

［４８］程伟东，李石初，覃兰秋，等．广西玉米种质资源对纹枯病的抗

性鉴定［Ｊ］．植物遗传资源学报，２００９，１０（４）：５６６－５７１．

［４９］李石初，唐照磊，杜　青，等．糯玉米种质资源对纹枯病的抗性

评价［Ｊ］．广西植保，２０１８，３１（２）：１－４．

［５０］ＲａｊｐｕｔＬＳ，ＨａｒｌａｐｕｒＳＩ．Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆｆｕｎｇｉｃｉｄｅｓａｎｄｂｉｏｃｏｎｔｒｏｌ

ａｇｅｎｔｓｆｏｒｓｕｐｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｂａｎｄｅｄｌｅａｆａｎｄｓｈｅａｔｈｂｌｉｇｈｔｏｆｍａｉｚｅ

（Ｚｅａｍａｙｓ）［Ｊ］．ＩｎｄｉａｎＰｈｙｔｏｐａｔｈ，２０１５，６８（２）：１４９－１５５．

［５１］ＰｉｎｓｏｎＳＲＭ，ＣａｐｄｅｖｉｅｌｌｅＦＭ，ＯａｒｄＪＨ，ｅｔａｌ．ＣｏｎｆｉｒｍｉｎｇＱＴＬｓ

ａｎｄｆｉｎｄｉｎｇａｄｄｉｔｉｏｎａｌｌｏｃｉｃｏｎｄｉｔｉｏｎｉｎｇｓｈｅａｔｈｂｌｉｇｈｔｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｉｎ

ｒｉｃｅｕｓｉｎｇｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔｉｎｂｒｅｄｌｉｎｅｓ［Ｊ］．ＣｒｏｐＳｃｉｅｎｃｅ，２００５，４５

（２）：５０３－５１０．

［５２］ＺｕｏＳＭ，ＺｈａｎｇＹＦ，ＹｉｎＹＪ，ｅｔａｌ．Ｆｉｎｅ－ｍａｐｐｉｎｇｏｆｑＳＢ－９ＴＱ，
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ａｇｅｎｅｃｏｎｆｅｒｒｉｎｇｍａｊｏｒｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｒｉｃｅｓｈｅａｔｈｂｌｉｇｈｔ

［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｒｅｅｄｉｎｇ，２０１４，３４（４）：２１９１－２２０３．

［５３］ＹａｎｇＨ，ＹａｎｇＪＰ，ＲｏｎｇＴ，ｅｔａｌ．ＱＴＬｍａｐｐｉｎｇｏｆｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏ

ｓｈｅａｔｈｂｌｉｇｈｔｉｎｍａｉｚｅ（ＺｅａｍａｙｓＬ．）［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＳｃｉｅｎｃｅ

Ｂｕｌｌｅｔｉｎ，２００５，５０（８）：７８２－７８７．

［５４］赵茂俊．抗玉米纹枯病种质资源筛选及 ＱＴＬ定位［Ｄ］．雅安：

四川农业大学，２００４：５６－６１．

［５５］赵茂俊，高世斌，张志明，等．拔节期与抽穗期玉米抗纹枯病相

关ＱＴＬ的初步定位［Ｊ］．分子细胞生物学报，２００６，３９（２）：

１３９－１４４．　

［５６］ＺｈａｏＭＪ，ＺｈａｎｇＺＭ，ＺｈａｎｇＳＨ，ｅｔａｌ．Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｉ

ｍａｐｐｉｎｇｏｆｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｂａｎｄｅｄｌｅａｆａｎｄｓｈｅａｔｈｂｌｉｇｈｔｉｎｍａｉｚｅ［Ｊ］．

ＣｈｉｎｅｓｅＨｉｇｈＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙＬｅｔｔｅｒｓ，２００５，１５（５）：７１－７６．

［５７］刘昌林．利用重组自交系群体对玉米抗纹枯病及相关性状的

ＱＴＬ分析［Ｄ］．雅安：四川农业大学，２０１０：２１－３０．

［５８］ＣｈｅｎＧＰ，ＴａｎＨ，ＺｈｅｎｇＤＢ，ｅｔａｌ．ＱＴＬｍａｐｐｉｎｇｏｆｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏ

ｂａｎｄｅｄｌｅａｆａｎｄｓｈｅａｔｈｂｌｉｇｈｔｉｎｍａｉｚｅ［Ｊ］．ＳｏｕｔｈｗｅｓｔＣｈｉｎａ

ＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅ，２００９，２２（４）：９５０－９５５．

［５９］林海建，刘昌林，沈亚欧，等．基于 ＲＩＬ群体的玉米纹枯病抗性

ＱＴＬ分析［Ｊ］．核农学报，２０１３，２７（７）：８９５－９０３．

［６０］ＬｉｎＨＪ，ＴａｎＤＦ，ＺｈａｎｇＺＭ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｄｉｇｅｎｉｃｅｐｉｓｔａｔｉｃ

ａｎｄＱＴＬ×ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓｆｏｒｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｂａｎｄｅｄｌｅａｆ

ａｎｄｓｈｅａｔｈｂｌｉｇｈｔｉｎｍａｉｚｅ（Ｚｅａｍａｙｓ）［Ｊ］．ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆ

Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ＆Ｂｉｏｌｏｇｙ，２００８，１０（６）：６０５－６１１．

［６１］ＬｉｎＨＪ，ＬｅｎｇＰＦ，ＰａｎＧＴ，ｅｔａｌ．Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆｃａｎｄｉｄａｔｅ

ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｉｆｏｒｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｂａｎｄｅｄｌｅａｆａｎｄｓｈｅａｔｈｂｌｉｇｈｔ

ｉｎｍａｉｚｅ［Ｊ］．ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｉｏｓｃｉｅｎｃｅ，Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙａｎｄ

Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２０１３，３：５２８－５３４．

［６２］戴　浩，罗丽雅，张翠苹，等．两个玉米自交系对纹枯病的抗病

反应机制初探［Ｊ］．植物保护，２０１６，４２（４）：３４－４２．

［６３］金庆超，叶华智，张 敏．苯丙氨酸解氨酶活性与玉米对纹枯病

抗性的关系［Ｊ］．四川农业大学学报，２００３，２１（２）：１１６－１１８．

［６４］李荣花，陈　捷，高增贵，等．玉米纹枯病抗性与防御酶关系的研

究［Ｊ］．天津师范大学学报（自然科学版），２００５，２５（４）：３２－３６．

［６５］王绍敏，赵新兰，马亚男，等．不同致病力 Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａ菌株对玉

米木质素代谢、总酚含量及相关基因表达的影响［Ｊ］．甘肃农

业大学学报，２０１７，５２（５）：５５－６０．

［６６］ＳｏｎｇＹ Ｙ，ＣａｏＭ，ＸｉｅＬＪ，ｅｔａｌ．ＩｎｄｕｃｔｉｏｎｏｆＤＩＭＢＯＡ

ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎａｎｄｓｙｓｔｅｍｉｃｄｅｆｅｎｓｅｒｅｓｐｏｎｓｅｓａｓａｍｅｃｈａｎｉｓｍｏｆ

ｅｎｈａｎｃｅｄｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｏｆｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌｃｏｒｎ（ＺｅａｍａｙｓＬ．）ｔｏｓｈｅａｔｈ

ｂｌｉｇｈｔ［Ｊ］．Ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａ，２０１１，２１（８）：７２１－７３１．

［６７］高文成，李　癑，张银超，等．玉米转录因子ＷＲＫＹ７６克隆及抗

纹枯病表达模式分析［Ｊ］．广西植物，２０１６，３６（３）：２７３－

２７９，２７２．

［６８］ＹａｎｇＦＦ，ＤｉｎｇＸＨ，ＣｈｅｎＪ，ｅｔａｌ．Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１７４４４９ ｐｒｏｍｏｔｅｒｔｏ ｉｄｅｎｔｉｆｙ Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａ ｓｏｌａｎｉ－

ｉｎｄｕｃｉｂｌｅｃｉｓ－ｅｌｅｍｅｎｔｓｉｎｍａｉｚｅ［Ｊ］．ＢＭＣＰｌａｎｔＢｉｏｌｏｇｙ２０１７，１７

（１）：２３３．

［６９］ＬｉＮ，ＬｉｎＢ，ＷａｎｇＨ，ｅｔａｌ．ＮａｔｕｒａｌｖａｒｉａｔｉｏｎｉｎＺｍＦＢＬ４１ｃｏｎｆｅｒｓ

ｂａｎｄｅｄｌｅａｆａｎｄｓｈｅａｔｈｂｌｉｇｈｔｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｉｎｍａｉｚｅ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ

Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２０１９，５１（１０）：１５４０－１５４８．

［７０］ＺｈａｎｇＺＭ，ＬｉｕＬ，ＬｉｎＨ，ｅｔａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｇｅｎｅｓｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ

ｅｘｐｒｅｓｓｅｄｉｎｍａｉｚｅ（ＺｅａｍａｙｓＬ．）ｄｕｒｉｎｇＲｈｉｚｏｃｔｏｎｉａｓｏｌａｎｉＫüｈｎ

ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｂｙｓｕｐｐｒｅｓｓｉｏｎｓｕｂｔｒａｃｔｉｖｅｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ［Ｊ］．Ａｆｒｉｃａｎ

ＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１２，１１（１２）：２８２７－２８３８．

［７１］曾　兴，李　芸，林海建，等．不同抗性玉米自交系接种纹枯病

菌后蛋白表达的差异分析［Ｊ］．农业生物技术学报，２０１１，１９

（２）：２５０－２５７．

［７２］高　健．玉米抗纹枯病全基因组差异表达基因分析及分子调控

机制研究［Ｄ］．雅安：四川农业大学，２０１５：６６－７２．

［７３］刘　畅．辽宁省水稻纹枯病菌主要生物学性状分析及防控技术

研究［Ｄ］．沈阳：沈阳农业大学，２０１８：３１－３４．

［７４］苏　博，江胡彪，乔建礼，等．玉米纹枯病生防菌 ＤＺＳＹ２１的抗

病机制［Ｊ］．浙江农业学报，２０１７，２９（３）：４５０－４５９．

［７５］陈华保，张晋康，杨春平，等．增效剂加倍杀对井冈霉素防治玉

米纹枯病的增效作用［Ｊ］．四川农业大学学报，２０１１，２９（１）：

８０－８３．　

［７６］潘彩芳，农秋平，何桃洋．２０％井冈霉素防治玉米纹枯病不同施

用方法对比试验［Ｊ］．广西植保，２０１２，２５（１）：１０－１１．

［７７］王志伟．玉米茎腐病和纹枯病的有效防治药剂筛选及田间防治

试验［Ｄ］．泰安：山东农业大学，２０２０：４３－４５．

［７８］黄建华，何东兵，陈宏州，等．井冈霉素与氟环唑防治水稻纹枯

病的配方离体筛选及田间应用效果［Ｊ］．江苏农业科学，２０２０，

４８（２３）：１０８－１１０．

［７９］ＬａｒｋｉｎＲＰ，ＧｒｉｆｆｉｎＴＳ，ＨｏｎｅｙｃｕｔｔＣＷ，ｅｔａｌ．Ｒｏｔａｔｉｏｎａｎｄｃｏｖｅｒ

ｃｒｏｐｅｆｆｅｃｔｓｏｎｓｏｉｌｂｏｒｎｅｐｏｔａｔｏｄｉｓｅａｓｅｓ，ｔｕｂｅｒｙｉｅｌｄ，ａｎｄｓｏｉｌ

ｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＤｉｓｅａｓｅ，２０１０，９４（１２）：１４９１－

１５０２．　

［８０］ＤａｈｉｍａＶ，ＳｈａｒｍａＳＳ，ＣｈａｕｈａｎＤ，ｅｔａｌ．Ｐｈｙｓｉｏｐａｔｈｏｌｏｇｉｃａｌ

ｓｔｕｄｉｅｓ，ｓｔａｇｅｏｆｉｎｆｅｃｔｉｏｎａｎｄｍａｎａｇｅｍｅｎｔｏｆｂａｎｄｅｄｌｅａｆａｎｄｓｈｅａｔｈ

ｂｌｉｇｈｔｏｆｍａｉｚｅ［Ｊ］．ＡｎｎａｌｓｏｆＰｌａｎｔＰｒｏｔｅｃｔｉｏｎＳｃｉｅｎｃｅｓ，２０１８，２６

（１）：１７０－１７４．

［８１］ＴａｇｅｌｅＳＢ，ＫｉｍＳＷ，ＬｅｅＨＧ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｎｅｓｓｏｆｍｕｌｔｉ－ｔｒａｉｔ

ＢｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｃｏｎｔａｍｉｎａｎｓＫＮＵ１７ＢＩ１ｉｎｇｒｏｗｔｈｐｒｏｍｏｔｉｏｎａｎｄ

ｍａｎａｇｅｍｅｎｔｏｆｂａｎｄｅｄｌｅａｆａｎｄｓｈｅａｔｈｂｌｉｇｈｔｉｎｍａｉｚｅｓｅｅｄｌｉｎｇ［Ｊ］．

ＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１８，２１４：８－１８．

［８２］ＤｅｖｉＢ，ＴｈａｋｕｒＢＲ．Ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄｍａｎａｇｅｍｅｎｔｏｆｂａｎｄｅｄｌｅａｆａｎｄ

ｓｈｅａｔｈｂｌｉｇｈｔｏｆｍａｉｚｅｃａｕｓｅｄｂｙＲｈｉｚｏｃｔｏｎｉａｓｏｌａｎｉｆ．ｓｐ．ｓａｓａｋｉｉ

［Ｊ］．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓ，Ｉｎｄｉａ

ＳｅｃｔｉｏｎＢ：ＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，２０１８，８８（２）：７６９－７７７．

［８３］ＲａｎａＡ，ＳａｈｇａｌＭ，ＫｕｍａｒＰ．ＢｉｏｃｏｎｔｒｏｌｐｒｏｓｐｅｃｔｓｏｆＰｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ

ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｓＡＳ１５ａｇａｉｎｓｔｂａｎｄｅｄｌｅａｆａｎｄｓｈｅａｔｈｂｌｉｇｈｔｄｉｓｅａｓｅｏｆ

ｍａｉｚｅｕｎｄｅｒｆｉｅｌｄｃｏｎｄｉｔｉｏｎｉｎｃｏｎｄｕｃｉｖｅｓｏｉｌ［Ｊ］．Ｎａｔｉｏｎａｌ

ＡｃａｄｅｍｙＳｃｉｅｎｃｅＬｅｔｔｅｒｓ，２０１９，４２（５）：４２５－４２８．

［８４］于艳敏，赵北平，高洪儒，等．生防菌Ｒ１３对水稻纹枯病病原菌

的抑制作用［Ｊ］．黑龙江农业科学，２０１０（１）：３－４，７．

—４１— 江苏农业科学　２０２２年第５０卷第２期


