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粳稻苗期恶苗病抗性相关性状与 ＳＳＲ标记关联分析
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　　摘要：以来自不同地区的１６７份水稻品种为供试材料，２０２１年和２０２２年连续２年采用芽期接种法进行恶苗病抗
性鉴定，在水稻３．０～３．５叶期对得病率（ＩＲ）、徒长率（ＳＧＲ）和苗增重率（ＷＧＲ）进行统计和测量。利用 ＴＡＳＳＥＬ３０
软件的ＧＬＭ将３个表型性状与１５４对ＳＳＲ标记位点进行关联分析，２０２１年检测到２２个位点，２０２２年检测到１３个位
点，共有４个位点在２次鉴定中被同时检测到，分别是位于第６、第３和第４号染色体上与 ＩＲ显著关联的 ＲＭ５２７、
ＲＭ１３５２和ＲＭ１３５４，位于第７号染色体上与ＳＧＲ显著关联的ＲＭ４７３。同时进一步挖掘出９个优异等位变异及相应载
体材料，发现龙稻１号、辽粳９１２、五优稻１号等是含有２个及以上等位变异的较优材料。
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　　水稻恶苗病是一种种传病害，主要由恶苗病病
菌在种子发芽过程中侵染胚芽导致发病，患病植株

主要表现为植株细高，叶片叶鞘细长，叶色淡黄，根

系发育不良，部分病苗在移栽前枯萎死亡。水稻生

长的任意一个时期都可能感染恶苗病病菌，从而引

发恶苗病。水稻恶苗病的大面积发生，可导致作物

产量减少４０％以上，造成巨大的经济损失，严重制

约水稻的安全生产［１］。

防治恶苗病最直接、经济、有效的方法就是培

育抗恶苗病水稻新品种。选育抗恶苗病水稻品种

的前提是筛选和挖掘抗性资源。恶苗病的抗性鉴

定主要包括病菌的培养、接种和抗性水平的评价。

前人关于水稻恶苗病的接种鉴定方法的研究有很

多，吕彬对芽期浸菌接种、立针期喷雾接种、芽期加

立针期接种、穗期喷雾接种等多种方法进行了比

较，结果表明，芽期浸菌接种致病效果最佳，可用此

方法区分不同水稻品种的抗感水平［２］。Ｙａｄａｖ等发
现，恶苗病病菌生长繁殖的最适温度是２０℃、最适
ｐＨ值为５．０，并进一步得出以谷壳作碳源的培养基
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病菌生长速度最快和以甘蔗作碳源的培养基孢子

产量最大的结论［３］。Ｈｏｓｓａｉｎ等在鉴定不同水稻品
种抗性试验中发现，用１．５×１０５个／ｍＬ恶苗病病菌
孢子悬浮液浸种３６ｈ处理效果最佳［４］。在恶苗病

抗性水平的评价上，出现了多种衡量指标。有的基

于发病症状对抗性水平进行定级［５－６］，有的通过发

病症状统计发病率、健康植株率来衡量抗性水

平［７－８］。季芝娟在定位恶苗病抗性相关数量性状位

点（ＱＴＬ）研究中，利用徒长率（ＳＧＲ）和苗增重率
（ＷＧＲ）来衡量试验材料的恶苗病抗性水平，并得出
２个性状存在相关性的结论［９］。

关联分析是以连锁不平衡（ＬＤ）为基础，分析自
然群体材料某目标性状与分子标记或候选基因间

连锁遗传关系的一种方法，在水稻、玉米等作物中

已被广泛应用［１０－１２］。本研究以１６７份不同地理来
源的水稻品种为材料，对其进行连续２次苗期恶苗
病抗性鉴定，利用１５４对简单重复序列（ＳＳＲ）标记
与得病率（ＩＲ）、徒长率、苗增重率等进行关联分析，
旨在挖掘与 ＩＲ、ＳＧＲ和 ＷＧＲ等恶苗病抗性性状相
关的ＳＳＲ标记位点，为高抗恶苗病水稻的选育提供
分子理论支撑。

１　材料与方法

１．１　供试材料
以１６７份地理分布广泛的粳稻品种为供试材料

（表１）。其中，来自我国辽宁、吉林、黑龙江的材料
分别有１４、３２、４８份，来自日本的材料有４７份，来自
朝鲜的材料有７份，来自俄罗斯的材料有５份，来自
韩国的材料有１４份。
１．２　ＳＳＲ标记分析

采用十六烷基三甲基溴化铵（ＣＴＡＢ）法进行
ＤＮＡ提取［１３］。利用黑芒稻、元子二号、金钩、东农

４２４和龙粳 ２０的 ＤＮＡ对笔者所在实验室已有的
５００对ＳＳＲ引物进行多态性筛选，从中筛选出１５４
对多态性高的ＳＳＲ引物，对１６７份材料进行ＰＣＲ扩
增。ＰＣＲ反应体系为 ２０μＬ：２μＬ模板 ＤＮＡ
（２５ｎｇ／μＬ），２μＬＳＳＲ引物（１２ｎｇ／μＬ），３μＬＰＣＲ
缓冲液，１．５μＬＭｇＣｌ２溶液（２５ｍｍｏｌ／Ｌ），０．３μＬ
Ｔａｑ酶（５Ｕ／μＬ），０．２μＬｄＮＴＰ（１０ｍｍｏｌ／Ｌ），最后
加入１１μＬｄｄＨ２Ｏ使总体积达到２０μＬ。ＰＣＲ扩增
程序为：９４℃预变性６ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，４７℃退
火３０ｓ，７２℃延伸３０ｓ，３８个循环；７２℃延伸５ｍｉｎ，
４℃保存。ＰＣＲ扩增产物采用６％聚丙烯酰胺凝胶

电泳和银染法进行检测。

１．３　恶苗病病菌的培养
５种恶苗病病菌混合菌株由黑龙江省农业科学

院水稻研究所植物保护研究室提供，用高粱培养基

进行扩大培养，培养完成后用无菌纯净水将孢子冲

洗下来，配制浓度为１×１０５个／ｍＬ的孢子悬浮液，
对其进行镜检，以１００倍镜下每个视野约有２０００
个孢子为宜。

１．４　芽期接种
本试验于２０２１年和２０２２年连续２年在黑龙江

省农业科学院水稻研究所的实验室进行。采用芽

期接种法，试验设置处理和对照，每组３次重复。先
将供试种子装入有孔胶卷盒中，进行浸种和催芽，

再将处理组的种子浸在恶苗病病菌孢子悬浮液中

接种１２ｈ，捞出控干水分，采用育苗盘育苗，每个品
种播种１００粒。在水稻３．０～３．５叶期调查植株得
病率，每个品种选５株测量其株高和植株干重，每年
鉴定１次。徒长率和苗增重率的计算方法如下：徒
长率＝（处理株高平均值 －对照株高平均值）／对照
株高平均值 ×１００％，苗增重率 ＝（处理干重平均
值－对照干重平均值）／对照干重平均值×１００％。
１．５　数据分析

利用Ｅｘｃｅｌ软件对得病率、徒长率和苗增重率
等性状的平均值、标准差及变异系数进行统计分

析。使用 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ２．３．４软件进行群体结构分析，
群体Ｋ值取值范围为１～１０，马尔科夫链蒙特卡洛
（ＭＣＭＣ）参数设为 １０００００，不作数迭代（ｌｅｎｇｔｈｏｆ
ｂｕｒｎ－ｉｎｐｅｒｉｏｄ）设为１００００，每个Ｋ值重复运行１０
次。依据最大似然值原则确定合适的群体 Ｋ值，若
对数似然值 ｌｎＰ（Ｄ）随亚群数 Ｋ值增大而增大，则
采用ΔＫ来确定最适Ｋ值［１４－１５］。运用 ＴＡＳＳＥＬ３．０
软件计算两两位点之间的Ｄ′值，以此来评价供试材
料群体的连锁不平衡（ＬＤ）程度（等位基因频率 ＜
５％的稀有等位基因作为缺失处理）。当 Ｐ≤０．０１
时认为该标记与目标性状的 ＬＤ达到显著水平［１６］。

将Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ２．３．４软件运行后得到的Ｑ值作为协变
量，利用 ＴＡＳＳＥＬ３．０软件中的广义线性模型
（ＧＬＭ）进行相关性状与标记的关联分析，当 Ｐ≤
００１时认为该标记与目标性状关联［１７］。

１．６　优异等位变异挖掘
在上述关联分析的基础上，参照 Ｚｈａｎｇ等的方

法［１８］进行优异等位变异挖掘。以群体平均值为对

照，估算关联位点等位变异的表型效应值，并列出
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表１　１６７份粳稻材料的名称与来源

编号 材料名称 地理来源 编号 材料名称 地理来源 编号 材料名称 地理来源

１ 黑芒稻 中国辽宁 ４６ 吉特６３９ 中国吉林 ９１ 黑粳３号 中国黑龙江

２ 万大陆 中国辽宁 ４７ 龙稻１号 中国黑龙江 ９２ 松粳１０ 中国黑龙江

３ 辽盐糯 中国辽宁 ４８ 龙稻３号 中国黑龙江 ９３ 东农４２２ 中国黑龙江

４ 丹粳８ 中国辽宁 ４９ 东农４１５ 中国黑龙江 ９４ 龙粳２０ 中国黑龙江

５ 开粳３号 中国辽宁 ５０ 东农４２４ 中国黑龙江 ９５ 秋田小町 日本

６ 辽农９３８ 中国辽宁 ５１ 合江１号 中国黑龙江 ９６ 圆粒 日本

７ 辽星６ 中国辽宁 ５２ 合江３号 中国黑龙江 ９７ 一目惚 日本

８ 辽星１３ 中国辽宁 ５３ 合江１１号 中国黑龙江 ９８ 日立２３ 日本

９ 辽盐１６ 中国辽宁 ５４ 合江１８号 中国黑龙江 ９９ 奥羽３９４ 日本

１０ 辽盐２８３ 中国辽宁 ５５ 合江２２号 中国黑龙江 １００ 龙立 日本

１１ 辽粳４２１ 中国辽宁 ５６ 合江２３号 中国黑龙江 １０１ 关山 日本

１２ 辽粳９１２ 中国辽宁 ５７ 牡丹江１号 中国黑龙江 １０２ 花脸 日本

１３ 沈农１２９ 中国辽宁 ５８ 牡丹江２号 中国黑龙江 １０３ 花水稻 日本

１４ 岫岩不服劲 中国辽宁 ５９ 丰产９号 中国黑龙江 １０４ 绢光 日本

１５ 吉粳８８ 中国吉林 ６０ 普选１８ 中国黑龙江 １０５ 千代锦 日本

１６ 向阳红芒 中国吉林 ６１ 普选２４ 中国黑龙江 １０６ 田泰 日本

１７ 公交１３ 中国吉林 ６２ 五优稻１号 中国黑龙江 １０７ 早沙粳 日本

１８ 公字１号 中国吉林 ６３ 北稻１号 中国黑龙江 １０８ 分手光 日本

１９ 吉玉粳 中国吉林 ６４ 北稻３号 中国黑龙江 １０９ 富士光 日本

２０ 元子二号 中国吉林 ６５ 龙盾１０２ 中国黑龙江 １１０ 山形８６ 日本

２１ 黄尖头光陆羽稻 中国吉林 ６６ 龙盾１０４ 中国黑龙江 １１１ ＷＤ－１２４６８ 日本

２２ 大红毛改良北海道 中国吉林 ６７ 垦稻１２ 中国黑龙江 １１２ 阿利西恩 日本

２３ 二节稻 中国吉林 ６８ 绥粳７号 中国黑龙江 １１３ 克里斯塔 日本

２４ 太南稻 中国吉林 ６９ 白刃 中国黑龙江 １１４ 巴尔多 日本

２５ 芦苇稻 中国吉林 ７０ 汤原６（京租） 中国黑龙江 １１５ 珍品稻 日本

２６ 红毛 中国吉林 ７１ 无名稻 中国黑龙江 １１６ 陆羽 日本

２７ 金早 中国吉林 ７２ 改良国光 中国黑龙江 １１７ 青春号 日本

２８ 红毛稻子 中国吉林 ７３ 红粘稻 中国黑龙江 １１８ 藤系１６８ 日本

２９ 金钩 中国吉林 ７４ 大黄粳子 中国黑龙江 １１９ 藤系１８０ 日本

３０ 白大肚兴亚 中国吉林 ７５ 老头稻 中国黑龙江 １２０ 藤系１４４ 日本

３１ 老光头 中国吉林 ７６ 五常白毛 中国黑龙江 １２１ 岛光 日本

３２ 陆羽１３２－１ 中国吉林 ７７ 大兴国 中国黑龙江 １２２ 功穗 日本

３３ 小白毛 中国吉林 ７８ 二白毛 中国黑龙江 １２３ 秋光 日本

３４ 长春无芒 中国吉林 ７９ 大粒稻 中国黑龙江 １２４ 野畦 日本

３５ 小白粳子桦甸白 中国吉林 ８０ 红稃尖国光 中国黑龙江 １２５ 屉锦 日本

３６ 九稻６号 中国吉林 ８１ 金线稻１号 中国黑龙江 １２６ 屉时雨 日本

３７ 九稻８号 中国吉林 ８２ 红尖粘稻 中国黑龙江 １２７ 秋丰 日本

３８ 双丰８号 中国吉林 ８３ 白大肚 中国黑龙江 １２８ 屉稔 日本

３９ 长白９号 中国吉林 ８４ 火稻子 中国黑龙江 １２９ 秋昭 日本

４０ 超产１号 中国吉林 ８５ 白芒稻 中国黑龙江 １３０ 清锦 日本

４１ 吉粳１０６ 中国吉林 ８６ 新开种 中国黑龙江 １３１ 藤坂５号 日本

４２ 吉粳５０２ 中国吉林 ８７ 富国 中国黑龙江 １３２ 越实 日本

４３ 九稻３３号 中国吉林 ８８ 老头稻１号 中国黑龙江 １３３ 黄白光 日本

４４ 九稻４６号 中国吉林 ８９ 黑粳２号 中国黑龙江 １３４ 西格隆 日本

４５ 吉林日落 中国吉林 ９０ 卫国 中国黑龙江 １３５ 链春号 日本
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表１（续）

编号 材料名称 地理来源 编号 材料名称 地理来源 编号 材料名称 地理来源

１３６ 妙妙系原 日本 １４７ 龙城１４号 朝鲜 １５８ 万安 韩国

１３７ 黄金梦 日本 １４８ 朝鲜稻 朝鲜 １５９ 文长 韩国

１３８ 早黄金 日本 １４９ ＤＪＰ６２１７ 俄罗斯 １６０ 三百 韩国

１３９ 陆奥香 日本 １５０ ３πＰ６２１３ 俄罗斯 １６１ 尚美 韩国

１４０ 小田代５号 日本 １５１ １２３２４ 俄罗斯 １６２ 五台 韩国

１４１ 道北４５ 日本 １５２ １２３３８ 俄罗斯 １６３ 云长 韩国

１４２ 平壤１号 朝鲜 １５３ １２３４６ 俄罗斯 １６４ 印月 韩国

１４３ 平壤１０号 朝鲜 １５４ 云头稻 韩国 １６５ 红珍珠 韩国

１４４ 咸南１号 朝鲜 １５５ 太星稻 韩国 １６６ 朝林 韩国

１４５ 咸南２３号 朝鲜 １５６ 巨楼 韩国 １６７ 早晋富 韩国

１４６ 盐州１号 朝鲜 １５７ 敦内 韩国

携带该等位基因的３个最佳品种材料。

２　结果与分析

２．１　粳稻苗期恶苗病抗性鉴定
对２０２１年与２０２２年鉴定的１６７份水稻品种的

得病率进行统计分析，以２次鉴定的平均得病率为
评价指标，平均得病率最小的５个品种分别是双丰
８号、咸南２３号、日立２３、１２３４６和早晋富，得病率
分别为８．７％、８．０％、８．８％、４．８％和６．３％。
２．２　群体结构分析

利用１６７个供试材料在１５４对ＳＳＲ引物扩增下
的基因型数据，结合 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ２．３．４软件对该自然

群体进行结构分析。由图 １可知，对数似然值
ｌｎＰ（Ｄ）随亚群数 Ｋ值的增大而增大，无法确定最
适Ｋ值，故采用ΔＫ来确定合适 Ｋ值。当 Ｋ＝２时，
ΔＫ为最大值，因此判定样本亚群数为 ２。利用
Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ２．３．４软件计算出每个品种归属于２个亚
群的后验概率值，以此来划分每个品种归属的亚

群，将概率值≥０．８作为亚群分类条件，不符合条件
的归于混合亚群，将亚群分别命名为 Ｐ１、Ｐ２和混合
亚群（ＭＩＸ）。由图２可以看出，Ｐ１包括１４份材料，
Ｐ２包括 １１４份材料，剩余的 ３９份材料被划分入
ＭＩＸ。利用 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ２．３．４软件计算出 Ｋ＝２时各
材料的Ｑ值并应用于下一步的关联分析中。

２．３　连锁不平衡分析
使用ＴＡＳＳＥＬ３．０软件对上述２个亚群１５４对

ＳＳＲ标记位点的连锁不平衡状况进行分析，计算出
所有可能位点的Ｄ′值和Ｐ值，用来评价群体的连锁
不平衡程度，其中稀有等位变异即变异频率＜５％作
为缺失处理。评价位点间显著连锁不平衡的标准

是Ｐ≤０．０１。图３直观地显示出连锁状态的位点组
合，用不同的颜色表示每对多态性位点间的 Ｄ′值和

Ｆｉｓｈｅｒ检验的 Ｐ值。结果表明，在 １１６２８个成对
ＳＳＲ位点组合中共线性组合和非共线性组合间均存
在一定程度的ＬＤ（斜线左下方非白色小格）。统计
概率（Ｐ＜０．０１）支持ＬＤ成对的ＳＳＲ位点有８９０个，
占全部位点组合的７．７％。
２．４　苗期恶苗病抗性相关性状与 ＳＳＲ位点间的关
联分析

利用ＴＡＳＳＥＬ３．０软件的ＧＬＭ功能模块分别对
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恶苗病相关性状进行关联分析。由表２可知，第１
次（２０２１年）鉴定检测到与３个抗病相关性状显著
关联的ＳＳＲ标记位点共２２个，其中与 ＩＲ相关联的
标记７个，与 ＳＧＲ相关联的位点１１个，与 ＳＷＲ相
关联的位点４个；在第２次（２０２２年）鉴定检测到与
抗病性状相关联的位点共１３个，其中与 ＩＲ相关联
的标记７个，与ＳＧＲ相关联的位点３个，与ＷＧＲ相
关联的位点３个。在２次鉴定中共有４个位点被同

时检测到与ＩＲ和ＳＧＲ性状显著关联，分别是与 ＩＲ
显著关联的 ＲＭ５２７、ＲＭ１３５２和 ＲＭ１３５４，分别位于
第６、第３和第４号染色体上，且２次鉴定累计表型
贡献率均大于 ３５％；与 ＳＧＲ显著关联的位点是
ＲＭ４７３，位于第７号染色体上，２次表型贡献率分别
是１１．９１％和９．１０％。
２．５　优异等位基因及载体材料

将本研究在２年鉴定中同时检测到的４个位点
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表２　２次鉴定中与ＩＲ、ＳＧＲ和ＷＧＲ相关联的ＳＳＲ分子标记

性状
２０２１年 ２０２２年

标记位点 染色体 Ｐ值 贡献率（％） 标记位点 染色体 Ｐ值 贡献率（％）

ＩＲ ＲＭ４７８ ７ ０．００９８ ５．８４ ＲＭ２２３ ８ ０．００７６ ８．６２

ＲＭ５２７ ６ ０．０００２ １７．８６ ＲＭ２４２ ９ ０．００７６ ７．１７

ＲＭ１２６１ １２ ０．００５８ １０．１４ ＲＭ５２７ ６ ０．００５９ １２．２０

ＲＭ１３５２ ３ ０．００１１ １２．５０ ＲＭ５６６ ９ ０．００８９ ７．１４

ＲＭ１３５３ ７ ０．００９０ １１．９１ ＲＭ１３０２ １２ ０．００８７ ９．１０

ＲＭ１３５４ ４ ０．００５５ ９．２５ ＲＭ１３５２ ３ ０．００１８ １１．８５

ＲＭ１３６０ １ ０．００３９ １０．５２ ＲＭ１３５４ ４ ０．００１５ １１．０１

ＳＧＲ ＲＭ１０ ７ ０．００９６ ９．４０ ＲＭ２８４ ８ ０．００５７ ７．８０

ＲＭ２５ ８ ０．００５９ ７．５０ ＲＭ４１１ ３ ０．００６２ ６．２１

ＲＭ４７１ ４ ０．００７５ ５．６９ ＲＭ４７３ ７ ０．００３８ ９．１０

ＲＭ４７３ ７ ０．０００３ １１．９１

ＲＭ５１８ ４ ０．０００５ １３．１５

ＲＭ５２７ ６ ０．００７０ １１．７６

ＲＭ５４２ ７ ０．００１１ １０．２１

ＲＭ５８３ １ ０．００７９ １１．０９

ＲＭ５８６ ６ ０．０００４ １３．２４

ＲＭ１２１９ １１ ０．００１７ ８．９８

ＲＭ１３５４ ４ ０．００１０ １１．２５

ＷＧＲ ＲＭ１５２ ８ ０．０００１ １１．７４ ＲＭ３４５ ６ ０．００６７ ４．８４

ＲＭ２４１ ４ ０．００２３ １０．４４ ＲＭ５２７ ６ ０．０００２ １６．８２

ＲＭ５１８ ４ ０．００３５ １０．９８ ＲＭ１３２４ ３ ０．００８７ １０．８１

ＲＭ１２５４ １ ０．００６０ ８．０６

用来进一步挖掘优异等位变异。因为标记间的等

位变异表型效应值为负数时才对水稻的恶苗病抗

性有积极的促进作用，所以将２年中表型效应值小
于零的优异等位变异进行整理，并列出携带该等位

变异的３个最佳品种。由表３可知，共有９个优异
等位变异在２年中均被检测到，分别是ＲＭ４７３－９０、
ＲＭ４７３－１００、ＲＭ５２７－２２５、ＲＭ５２７－２３０、ＲＭ５２７－

２３５、ＲＭ５２７－２４０、ＲＭ１３５４－２０５、ＲＭ１３５４－２１０、
ＲＭ１３５４－２１５，其中 ＲＭ１３５４－２０５在２年里的表型
效应绝对值均最大，分别是５．５２和 ７．４３。从表 ３
中可以发现，龙稻１号、辽粳９１２、五优稻１号、东农
４２４、龙盾１０４等较优材料在２年鉴定中含有２个及
以上优异等位变异，且均具有较高恶苗病抗性。

表３　与ＩＲ、ＳＧＲ和ＷＧＲ相关的优异等位变异及载体材料

标记位点
等位变异

（ｂｐ）
表型效应值

２０２１年 ２０２２年
载体材料数量

（份）
部分载体材料

ＲＭ４７３ ９０ －０．２８ －１．０７ ４８ 龙稻１号、辽粳９１２、龙盾１０４

１００ －０．１５ －０．５４ ７６ 合江２３号、东农４２４、龙稻３号

ＲＭ５２７ ２２５ －３．３５ －５．５７ ２２ 东农４２４、龙稻３号、五优稻１号

２３０ －２．３８ －３．５９ ２９ 北稻１号、垦稻１２、龙盾１０４

２３５ －１．４３ －２．２２ ５１ 辽粳９１２、合江２２号、合江２３号

２４０ －５．０１ －６．４６ １２ 东农４１５、牡丹江１号、龙稻１号

ＲＭ１３５４ ２０５ －５．５２ －７．４３ １０ 辽粳４２１、西格隆、ＤＪＰ６２１７

２１０ －０．７３ －１．１１ ８２ 合江２３号、五优稻１号、龙稻１号

２１５ －１．０２ －１．３７ ５２ 东农４２２、辽粳９１２、合江２２号
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３　讨论

３．１　黑龙江水稻恶苗病的发生
有研究指出，催芽阶段最易感染恶苗病病

菌［１９］。为方便农民生产，现在黑龙江省绝大多数农

场都采用催芽工厂集中浸种催芽，而恶苗病属于种

传病害，带菌种子为恶苗病的初侵染源，在浸种催

芽时极易大量繁殖与传播，导致恶苗病大规模发

生。这与季芝娟等的观点［２０］一致。本研究采用的

芽期接种法符合生产实际。

３．２　抗恶苗病品种的选育
研究表明，不同水稻品种之间对恶苗病病菌的

抗性存在明显差异，通过人工选择培育抗性强的水

稻品种是最直接、有效的控制恶苗病发生的手段。

本研究对现有水稻品种进行抗性筛选，发掘高抗水

稻资源，可作为培育高恶苗病抗性水稻的骨干亲

本，为抗性水稻的亲本选育提供理论依据［２１］。

３．３　化学防治恶苗病
在当下的水稻生产实践中，采用种衣剂包衣和

浸种剂消毒是防治水稻恶苗病最主要的防治手段。

研究表明，长期使用单一药剂及采用长时间、低浓

度的方式浸种易使病原菌产生抗药性。２种或多种
药剂混合使用的防治效果显著优于单一药剂的使

用效果［２２］。近年来，以氰烯菌酯为有效成分的药剂

在生产实践中对田间恶苗病有良好的防治效果，被

广泛应用于水稻生产中［２３］。在采用混合药剂浸种

时，要注意防止高浓度、长时间浸种对种胚造成的

损伤，而影响种子出苗和正常生长。在药剂选择

时，可以考虑选择微生物拮抗药剂，可有效避免农

药残留，还具有安全性高、绿色环保等特点。
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