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Abstract: 【Objective】 To identify the rice blast resistance and the genotype of rice varieties in Huang-Huai-Hai Region, 

【Method】the rice blast resistance of the rice varieties collected from five districts of this region was identified for two 

consecutive years through artificial injection and natural induction in rice blast nursery. The genotypes were analyzed 

with the functional markers of Pita, Pib, Pi54 and Pikm. And the cluster analysis was carried out according to the rice 

blast resistance level. 【Result】 85.2% and 65.9% of the tested varieties were sensitive to rice blast through artificial 

identification and the blast nursery identification, respectively. 84% and 65% of the tested varieties carry Pi54 and Pib, 

respectively. But the cluster analysis result showed that Pi54 and Pib have low contribution rate of rice blast resistance in 

this region.【Conclusion】 The rice varieties in the region have low resistance to rice blast, as these genes confer weaker 

or lost resistance to rice blast. It is crucial to screen new resistant varieties and utilize new resistant genes for breeding. 
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摘  要：【目的】为明确黄淮海稻区育成水稻品种的稻瘟病抗性及其基因型，【方法】收集了来自本稻区 5 个不同

地区的水稻品种，连续两年通过稻瘟病菌接种鉴定和田间病圃自然诱发对供试品种进行了稻瘟病抗性鉴定，并利

用 4 个抗病基因 Pita, Pib, Pi54 和 Pikm 的分子标记，对水稻品种基因型进行了统计分析，并以抗性等级为表型值

对品种资源进行聚类分析。【结果】黄淮海稻区水稻品种发病率较高，分别达 85.2%和 65.9%。Pi54 和 Pib 检出率

分别达 84%、65%。同时抗性聚类分析表明 Pi54 和 Pib 在本稻区的抗性贡献率却很低。【结论】黄淮海稻区水稻

品种稻瘟病抗性弱，携带的抗瘟基因的抗性在不断减弱或丧失，需加强稻瘟病主效抗性的发掘、开发与利用。 
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黄淮稻区常年粳稻种植面积约 1.73 百万 hm
2，

约占我国粳稻种植面积的 18.6%，是我国优质粳稻

主产区之一。由于黄淮稻区地处我国南北过渡地

带，气候生态条件年际间极不稳定，自然灾害发生

频率较高，尤其是粳稻抽穗灌浆期经常遭遇低温、

阴雨、寡照等不良天气。低温阴雨会导致稻瘟病的

高发频发，特别是穗颈瘟的暴发，严重影响水稻的

产量[1]。控制稻瘟病的最经济、有效方式是抗瘟水

稻新品种选育和种植。抗病水稻新品种的科学种植

前提条件是摸清主推品种和新选育水稻品种的抗

瘟基因型。 

随着分子生物技术的迅速发展，迄今已有 69

个抗稻瘟病位点共 84 个主效基因被报道，24 个基

因被成功克隆[2]。利用与稻瘟病抗病基因紧密连锁

的分子标记或基因本身的功能标记进行辅助选择

已经成为稻瘟病抗病育种的常规手段[3-6]。由于不同

稻区的稻瘟病优势小种不同，据“基因对基因”假

说，其对应的主效抗病基因也不同。在华南稻区籼

型杂交稻中，汪文娟等[7]报道 Pita 和 Pii 在所检测

组合中分布频率最高，而 Pi2 与 Pi1 对华南稻区稻

收稿日期：2018-09-12; 修改稿收到日期：2018-12-23。 

基金项目：现代农业技术体系建设专项资金资助项目(CARS-01-61)；江苏省农业重大新品种创制项目(PZCZ201704)；江苏省科技支撑计划资助项目

(BE2017323)；江苏省科技支撑计划资助子项目(BE2016370-3); 连云港市财政专项(QNJJ1704，QNJJ1712)。 



378                                                                   中国水稻科学(Chin J Rice Sci) 第 33卷第 4期(2019年 7月) 

瘟病的贡献最大。在云南地区 Pi40 表现出较广的抗

谱性，对当地稻瘟病菌株的抗病频率达 87.8%
[8]。

在黑龙江稻区抗性基因 Pi9 在水稻抗病育种中具有

很高应用价值，携带 Pi9 基因的品种抗病率明显高

于不含 Pi9 基因品种 [9]。在辽宁地区，基因型

Pita+Pii 和 Pita+Pid3+Pi5 的材料稻瘟病抗性最强，

Pita 和 Pi5 聚合对抗瘟性改良贡献最大[10]。 

因此，本研究对收集自黄淮海稻区的京津、山

东、河南、安徽、江苏等 5 个地区的水稻品种资源

的基因型进行了检测分析，并以田间自然发病和菌

液接种鉴定相结合的方法综合评价了稻瘟病抗性，

旨在摸清该稻区水稻品种资源的基因型及抗瘟基

因的贡献，为进一步选育新型抗瘟水稻品种提供理

论依据。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

供试材料为从黄淮海稻区的天津、北京、山东、

河南、安徽、江苏等地收集的 88 份水稻材料。 

1.2  稻瘟病抗性鉴定方法 

稻瘟病抗性鉴定菌株为江苏省农业科学院植

物保护研究所提供的江苏省稻瘟病菌优势小种及

其各群小种的代表菌株。2016 年接种鉴定的稻瘟病

菌代表菌株为 ZB7、ZC11、ZD5、ZE5、ZF1 和 ZG1，

2017 年接种鉴定的稻瘟病菌代表菌株为 ZB3、ZC11、

ZD7、ZE3、ZF1 和 ZG1。 

水稻穗颈瘟的抗性鉴定采用人工注射接种和

田间病圃自然诱发两种方法，在水稻成熟后进行水

稻穗颈瘟的抗性调查。接种鉴定采用稻瘟病菌的混

合孢子，在孕穗至破口期每个品种接种 3~5 穗，每

穗 1 mL 菌液，穗颈瘟抗性等级分为 5 级: 0 级为免

疫；1 级为抗病；2 级为中抗；3 级为感病；4 级为

高感。田间种植于江苏省连云港市赣榆区塔山镇稻

瘟病鉴定圃，按以下标准进行群体抗性分级：无病

为 0 级；病穗率低于 5%为 1 级；病穗率 5.1%~10.0%

为 3 级；病穗率 10.1%~25.0%为 5 级；病穗率

25.1%~50.0%为 7 级；病穗率大于 50.0%为 9 级。

以两年中的发病最高级作为品种的抗性等级。 

1.3  稻瘟病抗性基因型检测 

根据前人的研究结果[11-14]，利用 Pib、Pita、Pi54

和 Pik-m 抗性基因引物检测试验材料，引物名称、

序列及其扩增片段预期大小见表 1。提取水稻基因

组 DNA，以之为模板，参照宋兆强等[15]的方法对

供试品种的抗性基因型进行检测。 

1.4  数据分析 

根据抗性基因标记对应片段的大小，判断有无

抗性基因，以抗病等级表型值作为分类依据，采用

马氏距离作最小离差平方和法进行聚类分析。 

2  结果与分析 

2.1  黄淮海地区水稻品种资源的抗性分析 

人工接种鉴定结果表明，88 个黄淮海稻区品种

中发病等级不小于 3 的品种占 85.3%，田间自然诱

发鉴定中达 65.9%，可见整体抗病性差。为了检验

品种抗性与基因型的相关性，我们将品种抗性等级

进行聚类分析，可聚为 3 类。第Ⅰ类抗性差，所含

基因主要为 Pib 和 Pi54；第Ⅱ类抗性中等，基因型

为 Pi54；第Ⅲ类抗性较强，其基因型除 Pikm 外，

表 1  本研究所用引物的信息 

Table 1. PCR primers used in this study. 

目的基因 

Target gene 

引物名称 

Primer name 

引物序列 

Sequence(5′-3′) 

预期片段长 

Production size/bp 

Pita Pita-F AGCAGGTTATAAGCTAGGCC 1042 

Pita-R CTACCAACAAGTTCATCAAA 

pita NPita-F AGCAGGTTATAAGCTAGCTAT 1042 

NPita-R CTACCAACAAGTTCATCAAA 

Pib Pib-F GAACAATGCCCAAACTTGAGA 365 

Pib-R GGGTCCACATGTCAGTGAGC 

pib NPib-F TCGGTGCCTCGGTAGTCAGT 803 

NPib-R GGGAAGCGGATCCTAGGTCT 

Pi54 Pi54-F CAATCTCCAAAGTTTTCAGG 216/315 

Pi54-R GCTTCAATCACTGCTAGACC 

Pikm Pikm1-F TGAGCTCAAGGCAAGAGTTGAGGA 174/213 

Pikm1-R TGTTCCAGCAACTCGATGAG 

pikm Pikm2-F CAGTAGCTGTGTCTCAGAACTATG 290/332 

Pikm2-R AAGGTACCTCTTTTCGGCCAG 
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Pita、Pib 和 Pi54 频率均在 60%左右(表 2)。对水稻

品种基因型与抗性表现的相关性分析可看出，第Ⅲ

类的抗性表型与 Pita 密切相关，充分说明在黄淮海

稻区 Pita 仍是主效抗性基因。 

2.2  黄淮海稻区水稻品种的抗稻瘟病基因分布 

利用 Pita、Pib、Pi54 和 Pikm 基因特异性标记，

分别对 88 个黄淮海稻区品种资源进行了抗瘟基因

型检测，发现 21 个品种含有 Pita，有 57 个品种含

有 Pib，有 74 个品种含有 Pi54，有 9 个品种含有

Pikm。在检测的水稻品种中，抗性基因 Pi54 和 Pib

分布频率最高，检出率分别为 84%与 65%，Pita 和

Pikm 分布频率较低（图 1）。这说明该稻区品种基

因型同质化现象严重。 

2.3  各个地区水稻品种的抗性分析 

结合自然诱发和接种鉴定以及抗瘟基因型检

测，对黄淮海地区各行政区的水稻品种分别进行了

抗性分析（表 3 和表 4）。 

江苏省供试品种共 34 个，主要有 9 种基因型，

基因型最丰富，Pib+Pi54 组合所占比例最高，达

52.9%。2 年的接种鉴定和自然诱发抗性鉴定表明，

感病材料分别达 76.5%和 52.9%，抗性材料出现较

多，2016 年 7 个抗性材料，2017 年也有 7 个抗性

材料，其中连粳 16 和苏秀 867 连续两年接种鉴定

均为 1 级，其基因型分别为 Pita 和 Pi54。 

安徽省 3 个供试品种的基因型分别为 Pi54，

Pib+Pikm，Pita+Pib，接种鉴定均为感病，但田间

自然发病较轻。 

河南省供试品种共 20 个，主要有 4 种基因型，

Pi54 所占比例达 30%。待检测基因在 4 个水稻品种

中未检测到。2 年的接种鉴定和自然诱发抗性鉴定，

感病材料均达 80%以上。河南省水稻品种整体抗性

差，但郑稻 20 接种鉴定为高抗或中抗，自然发病

为中抗，其基因型为 Pi54，是否含有其他抗性基因

有待进一步鉴定。 

山东省供试品种共 17 个，共有 6 种基因型，

其中 Pib+Pi54 基因型所占比例高达 52.9%。2 年的

抗性鉴定分析，接种鉴定和自然发病中感病材料分

别达 100%和 70.6%，抗性弱，仅圣稻 15、大粮 202

和大粮 203 田间病圃穗颈瘟发病，连续两年田间

发病等级为抗。 

京津地区供试品种共 14 个，共有 5 种基因型，

其中 Pi54 和 Pita+Pib 基因型分布最多，分别为 35.7%

和 21.4%。经过 2 年接种鉴定和自然诱发对检测材

料的抗性鉴定，感病材料达 92.9%和 64.3%(表 4)。

由此可见，京津地区品种大部分是感病的，仅金粳

667 接种鉴定 2 年均为抗病，自然发病均为中抗水

平，其基因型为 Pita+Pib+Pi54。 

3  讨论 

抗瘟基因的发掘与利用是抗病育种的基础和

核心。黄淮海稻区由于其独特的地理原因，稻瘟病

广泛发生，只有了解品种的抗性基因型以及本稻区

的主效抗病基因，才能有效地有针对性的改良品种

抗性。 

近几年，国内许多学者对不同水稻品种资源的

基因型及抗瘟性进行了测定分析。李刚[16]等对 544

份水稻种质资源进行了基因型分析和连续 2 年的叶

瘟鉴定，基因分布频率在 80%以上的是 Pik、Pi2、

Pia 和 Pid2，而分布频率较低的 Pi5、Pita、Pi9 和 

Pib 等这 4 个基因对 6 个强致病鉴定小种抗性表现

较好，含有 Pigm 的谷梅 4 号在年际间均达高抗水

平。范方军等[17]对江苏省迟熟中粳水稻品种的抗瘟

基因型进行了分析，结果表明 Pita 对江苏稻瘟病生

理小种抗性水平最强，其次是 Pib，再次为 Pikm，

最后为 Pi54。王军等[18]利用 4 个抗稻瘟病基因对

2007－2013 年江苏省审定的粳稻品种进行了基因

型检测，稻瘟病抗性基因 Pita、Pib、Pikm 与穗颈

瘟的抗性呈正相关，相关系数分别为 0.81、0.11 和

表 2  水稻品种资源抗性分类及其基因型分析 

Table 2. Classification of rice blast resistance grade and 

the genotype analysis. 

分类 

Group 

抗性等级均值 

Resistance grade 

所占比例 Percentage / % 

Pita Pib Pikm Pi54 

Ⅰ  3.2 17 65 12 88 

Ⅱ  3.0 0 0 0 100 

Ⅲ  2.0 58 67 8 58 

 

图 1  稻瘟病抗性基因在黄淮稻区水稻品种资源中的分布 

Fig. 1. Distribution of blast resistance genes in the 

cultivars in Huang-Huai-Hai Region. 
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0.15；稻瘟病抗性基因Pi54与穗颈瘟抗性呈负相关，

相关系数为−0.05。宋兆强等[15]通过对 60 份抗性品

种资源的抗瘟基因型及连续两年接种鉴定，分析了

抗瘟基因型与穗颈瘟发病等级的相关性，结果显示

Pib 和 Pib+Pi54 基因型的抗性有逐年丧失的趋势，

Pib 和 Pib+Pi54 基因型的抗性在逐年丧失，Pita 和

Pita+Pib 基因型的感病等级有增高趋势。李刚等[19]

对 49 个江苏水稻主导品种的基因型进行分析，Pik

和 Pia 分布最高，占 80%以上，抗瘟鉴定结果显示，

不管是苗瘟还是穗颈瘟发病品种所占比例均较高。

王生轩等[20]对河南省沿黄粳稻品种的抗瘟基因型

分析表明，Pi9 和 Pizt 分布较为广泛，Pita 利用较

少。王亚等[21]也分析了 6 个抗瘟基因在河南省水稻

品种资源中的分布，省内审定品种中主要抗瘟基因

型为 Pi9 和 Pi45, Pib 和 Pi5 分布也较广泛。 

在不同稻区，稻瘟病病原菌优势小种构成不

同，其主效基因也不同；且在不同年份，病原菌优

势小种组成常发生动态变化。前人[17-20]对黄淮海稻

区大量水稻品种资源的基因型及抗瘟性均进行了

分析，但大多数学者只针对本省水稻品种进行了分

析或只对水稻品种含有哪些抗瘟基因进行了检测，

其基因的抗病性及贡献率并未作系统分析与归纳。

本研究针对来源于黄淮海稻区 5 个不同地区的水稻

品种，连续 2 年进行稻瘟病发病情况调查，结合品

种抗瘟基因型分析，系统分析了抗瘟基因的分布和

抗瘟基因与抗性反应的相关性。 

本研究结果显示，黄淮海稻区水稻品种资源的

稻瘟病发病率较高，病菌接种鉴定发病率高达

85.2%，田间自然发病率达 65.9%。田间自然发病率

比接种发病率较低，其主要原因是稻瘟病自然发病

是作物抗性、病菌和生长环境三者互作的结果，尤

其是与抽穗期的降雨和温度关系密切，存在一定的

不确定性；接种鉴定是使稻瘟病菌强行侵入水稻品

种，减轻了作物生长环境对病菌的影响。不同地区

水稻品种抗性鉴定分析表明，5 个地区水稻品种的

稻瘟病抗感性不同，天津地区的金粳 667 抗性较强，

2 年接种鉴定为 2 级(中抗)，田间自然发病等级也为

3 级(中抗)，其基因型为 Pita+Pib+Pi54；山东地区

品种资源接种鉴定均为 3 级(感病)或 4 级(高感)，其

中圣稻 15、大粮 202 和大粮 203 的田间发病较轻，

为中抗或中感，基因型均为 Pib+Pi54；河南地区的

品种中郑稻 20，2 年的接种鉴定均为抗病，田间发

表 3  黄淮海稻区的抗瘟基因型分布 

Table 3. Distribution of blast resistance genes in Huang-Huai-Hai Region. 

抗病基因  

Genotype 

江苏 

Jiangsu 

 安徽 

Anhui 

 河南 

Henan 

 山东 

Shandong 

 京津地区 

Beijing and Tianjin 

材料数 

n 

比例

Percent 

/% 

材料数 

n 

比例 

Percent 

/% 

材料数 

n 

比例

Percent 

/% 

材料数 

n 

比例

Percent 

/% 

材料数 

n 

比例

Percent 

/% 

无目标基因 None 0 0.0 0 0.0 4 20.0 0 0.0 0 0.0 

Pita  1 2.9 0 0.0 0 0.0 0 0.0 0 0.0 

Pib  2 5.9 0 0.0 0 0.0 1 5.9 0 0.0 

Pi54  4 11.8 1 33.3 6 30.0 2 11.8 5 35.7 

Pita+Pib  2 5.9 1 33.3 0 0.0 0 0.0 3 21.4 

Pita+Pi54 0 0.0 0 0.0 5 25.0 1 5.9 0 0.0 

Pib+Pi54  18 52.9 0 0.0 4 20.0 9 52.9 2 14.3 

Pib+Pikm  1 2.9 1 33.3 0 0.0 0 0.0 0 0.0 

Pi54+Pikm 0 0.0 0 0.0 0 0.0 3 17.6 0 0.0 

Pita+Pi-b+Pi54  4 11.8 0 0.0 0 0.0 1 5.9 2 14.3 

Pib+Pi54+Pikm  1 2.9 0 0.0 0 0.0 0 0.0 2 14.3 

Pita+Pib+Pi54+Pikm  1 2.9 0 0.0 1 5.0 0 0.0 0 0.0 

 

表 4  黄淮地区品种资源抗感病比例 

Table 4. The percentage of resistant varieties in Huang-Huai-Hai Region. 

抗性鉴定方法  

Identification method 

江苏 

Jiangsu 

 安徽 

Anhui 

 河南 

Henan 

 山东 

Shandong 

 京津地区 

Beijing and Tianjin 

抗病 R/% 感病 S/% 抗病 R/% 感病 S/% 抗病 R/% 感病 S/% 抗病 R/% 感病 S/% 抗病 R/% 感病 S/% 

接种鉴定 AI 23.5 76.5 0.0 100.0 20.0 80.0 0.0 100.0 7.1 92.9 

田间自然发病 NI 47.1 52.9 66.7 33.3 15.0 85.0 29.4 70.6 35.7 64.3 

AI, Artificial injection; NI, Natural induction. R, Resistant; S, Susceptible. 
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病为中抗，其基因型为 Pi54；安徽地区的品种资源

均为感病，但田间发病较轻；江苏地区的水稻品种

资源抗性基因型丰富，这与育种家注重抗性基因的

引入有关。其中连粳 16 和苏秀 867 的抗性较强，2

年接种鉴定均为 1 级高抗，田间自然发病也为中抗

以上，其基因型分别为 Pita 和 Pi54。Pita 基因在本

稻区具有较强抗性[15,17,18]，但在本稻区水稻品种资

源中的分布并不广泛，这与陈涛等[22]提出的 Pita 和

Pib 基因在江苏省粳稻中广泛分布，但在中熟中粳

中的分布较少是一致的。本稻区水稻品种资源稻瘟

病发病率居高不下，主要原因是育成品种所含的抗

瘟基因的抗性下降或丧失；品种聚类分析表明品种

抗瘟基因的同质化现象严重，极易导致稻瘟病在稻

区的扩散传播。因此，在今后的抗病育种中，应不

断发掘新抗性基因，加大抗病新基因的开发与利

用，并多年多点跟踪抗瘟基因的抗性贡献率，为水

稻抗稻瘟病育种提供实时依据。 
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