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水稻抗稻曲病品种选育的研究进展
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摘 要:水稻稻曲病是由稻曲病菌引发的穗部病害,是目前国内外水稻主要真菌病害之一,

该病害的发生会使水稻品质和产量下降.本文从水稻抗病入手,总结了抗病水稻品种选育、

水稻与稻曲病菌的互作机理、抗性遗传模式和抗性基因定位等方面的研究,展望了将要开

展的研究工作,为水稻抗稻曲病品种选育提供了参考.
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  稻曲病(RiceFalseSmut,RFS)是发生在水稻穗部的真菌病害,稻曲病菌[有性态:Villosi-

clavavirens(Nakata)E.Tanaka&C.Tanaka;无性态:Ustilaginoideavirens(Cooke)Takah.]

从小穗外稃与内稃的间隙侵染后,早期在颖壳内快速形成白色菌丝块,后期形成墨绿色稻曲

球,并产生大量厚垣孢子(图1).稻曲病不仅会导致不同程度减产,同时会严重影响稻米品质,

产生生物毒素,危害人畜健康.20世纪50年代,湖南、广西等省(区)报道稻曲病重发[1].20世

纪80年代,中国主要稻米产区稻曲病发生加剧,1985年浙江省发病面积15.43万hm2,损失稻

谷379.74万kg[2];1990年,贵州省黎平县稻曲病发病面积占总水稻种植面积的28.0%,平均

单产损失36.9%[3];2014年,安徽省芜湖县稻曲病发病面积占总种植面积的54.2%[4].2020
年,稻曲病在华中、华南、西南、东北和华北5大稻区造成的年均产量损失分别为80700t,

6800t,17200t,10200t和6800t[5].随着杂交水稻的推广应用及施肥水平的不断提高,稻

曲病现如今已经由水稻生产的次要病害上升为主要病害,引起了育种学家和病理学家的广泛关

注.相比化学防治,选育抗病品种是最为经济有效的措施,基于此,本文综述了水稻抗稻曲病

的研究进展,以期为稻曲病抗病品种选育提供参考.

图1 稻曲病的典型症状

1 水稻抗稻曲病种质资源的选育

1.1 不同类型水稻材料对稻曲病的抗性

抗病品种的选育可以从根源上减小稻曲病的发生,但不同类型的水稻对稻曲病的抗性有所

不同.一般情况下,稻曲病对晚稻的危害要大于早稻和中稻,迟熟稻大于早熟稻,单季晚稻发

病重,而早稻和双季晚稻发病较轻.与籼稻相比,稻曲病对粳稻的危害更大;与常规稻相比,杂

交稻发病更重[6-7].在杂交水稻品种中,早熟品种抗病性强于中迟熟品种,籼稻品种抗病性强于

粳稻品种,三系品种抗病性强于两系品种,少数品种因生态环境或稻曲病菌群体遗传因素等不

同导致在不同地区表现出较大的抗性差异,甚至呈现出截然相反的情况[8].刘永锋等[9]发现,
各类型品种对稻曲病的抗性水平由高到低分别为“常规中籼稻”“杂交中粳”“中熟中粳”“单季晚

粳”“迟熟中粳”“杂交晚粳”和“杂交籼稻”,与上述结论有一定偏差.
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除了水稻成熟时间不同对稻曲病感病的敏感度有差异外,水稻的穗部性状不同对稻曲病感

病的敏感度也有差异.研究发现,穗型大且密、株型直立的水稻发病率较高,弯曲穗型和半直

立穗型发病率明显低于直立穗型品种,其中半直立穗型发病率略低于弯曲穗型品种[10].另外,
二次枝梗上的粒数会影响发病率,发病率和枝、梗、穗相关系数由大到小分别为二次枝梗数、
二次枝梗粒数、每穗粒数和着粒密度[10],田间粳稻稻曲病的发生与穗部性状关系密切,结果提

示相关性由大到小分别为每穗粒数、二次枝梗粒数、二次枝梗数、着粒密度和二次粒率[11].
1.2 抗稻曲病种质资源的筛选

张舒等[12]通过自然诱发方法在2021年鉴定出“早稻金优268”等12个品种具有抗病性;而

在2011年中的203份材料中发现有25份材料没有发病,其中早稻品种7份,中稻品种5份,
鉴别品种4份,材料F01等9份;同时在40份水稻品种和材料中通过温室人工接种方法筛选

出免疫材料4份.彭富玲[13]经过连续3年对27份抗源材料进行抗性监测,通过自然诱发与人

工辅 助 接 种 相 结 合 的 方 法 发 现,“CHETUMALA-86”“94-69”“双 抗 7701”“IRAT144”
“ECIA157-S7-1”和“IR21178”等6份材料3年的病穗率均为0,对稻曲病表现为免疫.总体来

讲,水稻抗稻曲病种质资源还相当匮乏,还需加大资源材料的筛选力度,通过自然发病和注射

接种的方式鉴定更多的抗病资源材料,以供生产和研究进一步利用.

2 水稻与稻曲病菌的互作机理

2.1 稻病菌的侵染循环

关于稻曲病菌的侵染循环尚无统一定论,多数研究认为,稻曲病菌主要以菌核和厚垣孢子

的形式在病残体或土壤中越冬[14],但初侵染源是菌核还是厚垣孢子还存在一定争议.菌核或厚

垣孢子在田间越冬后,在空气湿润、温度适宜的条件下,萌发产生子囊孢子或分生孢子,雨、
露、光使孢子脱离,在空气中传播,于水稻破口前期侵染水稻花器官,在颖壳内产生大量菌丝,
穗部逐渐膨胀形成稻曲球,产生大量厚垣孢子,借助气流继续传播到健康植株,萌发产生分生

孢子引起再侵染.其中,菌丝可分化形成菌核,实现稻曲病菌的侵染循环.
2.2 稻曲病菌的侵染机制

研究表明,稻曲病菌可以侵染水稻幼苗[15],在成年植物中,可以用分子标记方法检测出该

病原菌[16].Ikegami[16]发现该病原菌能在萌发初期侵染水稻幼胚轴,并沿韧皮部筛管外表面扩

散至分蘖中后期,但菌丝在耳原基处不发育.
由稻曲病菌引起的水稻稻曲病是世界范围内一种严重危害水稻的病害,然而,稻曲病菌毒

力和致病性的分子机制仍不清楚.Tang等[17]在对侵染小穗的连续半薄和超薄切片的检测中发

现,病原菌的主要侵染部位位于子房和小穗之间3根雄蕊花丝的上部,柱头和浆片也有一定程

度的感染.病原菌不直接穿透寄主细胞壁,不形成吸器,子房球一直保持存活从来没有被感染

过,说明稻曲病菌属于活体寄生的病原体.
有关人工接种对稻曲病菌侵染过程影响的研究还不全面.Hu等[18]用菌丝-分生孢子的混合

物人工接种稻穗后,利用增强型绿色荧光蛋白(EGFP)标记品系对水稻穗部病菌的发育过程进

行了表征,结果发现接种部位和接种负荷是影响发病程度的关键因素,接种量越大,病害严重

程度越高,接种量为0.5mL及以上时,抽穗穗数显著增加,病粒数增加.
Fan等[19]在研究水稻对稻曲病菌感染的反应时发现,病菌侵染的小穗开花过程及相关转

录因子ARF6和ARF8的表达均受到抑制;然而,一些与籽粒填充相关的基因,包括种子储存

蛋白基因、淀粉合成代谢基因和胚乳特异性转录因子(RISBZ1和RPBF)在子房受精后被高度

转录,一些关键的防御相关基因如NPR1和PR1被病菌感染后呈下调状态;数据表明稻曲病菌

可能通过激活灌浆网络来劫持宿主营养储存库,以满足生长和病球形成的需要.
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Zheng等[20]证明了稻曲病菌中富含半胱氨酸的分泌蛋白SCRE6作为一种毒力因子在感染

过程中转运到宿主细胞中;在水稻中,SCRE6与负免疫调节因子OsMPK6相互作用并去磷酸

化,从而增强其稳定性,抑制植物免疫力,移除SCRE6可使稻曲病菌毒力减弱;转基因水稻

中,SCRE6的异位表达通过抑制宿主的免疫反应促进病原菌的侵染;该研究结果揭示了一种明

确的真菌感染策略,即病原体部署了一个酪氨酸磷酸酶家族来稳定宿主植物中的负免疫调节因

子,从而促进其感染.与此同时,在感染的小穗和自然患病的穗茎中未检测到菌丝,直接的细

胞学证据支持了稻曲病菌在孕穗期特异性侵染水稻花丝的推论.
2.3 水稻被稻曲病菌侵染后的物质代谢

Jones等[21]利用代谢分析评估了水稻和稻曲病菌的相互作用,该研究将水稻植株暴露于带

有GFP标记的稻曲病菌品系.通过防御相关分子标记OsPR1b和OsPR10a判断是否接种,分

别在接种后0h,6h,12h,24h,36h和48h测定水稻植株的代谢反应.采用1H 核磁共振

(NMR)和气液相色谱串联质谱(GC/LC-MS/MS)相结合的方式,对叶浸出物的水相和有机相

代谢物进行研究,共检测到56个代谢物,GC-MS检测出的代谢物与 NMR有一定的重合性,
核磁共振和气相色谱-质谱联用方法共鉴定出93种代谢物.

Li等[22]在稻曲病侵染植株后第3d采集水稻穗,室温下浸泡3,3-二氨基联苯胺四盐酸溶

液(DAB-HCl)3h,经过乙醇、氯仿溶液处理后,在显微镜下观察水稻花器官中活性氧(ROS)积
累情况,结果发现稻曲病菌侵染子房后DAB发生了氧化反应,且侵染后DAB氧化产物较多,
特别是感染的子房底部氧化程度最高,说明该部位产生的ROS较多,推测是因为子房基部是

真菌从寄主植物处获得水分和营养的部位.

3 水稻稻曲病抗性遗传模式和基因定位

3.1 水稻稻曲病抗性遗传模式

目前,通过田间定量接种试验鉴定出了许多对稻曲病菌具有抗性的水稻品种.然而,在稻

曲病菌-水稻植物病害系统中并没有发现“基因对基因”的抗性模型[23-29].方文先等[30]用抗病的

“早光头粳”品种(P1)与易感病的“粤B”(P2)杂交,建立6个世代的遗传群体,发现“早光头粳”
对稻曲病的抗性为2对主基因+多基因控制,显性效应占主要地位,加性效应次之,抗性遗传

率为82.84%.Zhou等[29]以Lemont/Teqing构建群体,利用重组自交系群体,发现IR28的稻

曲病抗性由2个主效基因控制,遗传力占76.67%,符合主效基因+微效多基因混合遗传模型,
微效基因对抗病性的贡献不大[26].
3.2 水稻稻曲病抗性基因

由于稻曲病的相关研究起步较晚,抗病资源的筛选较为缺乏,对于水稻抗稻曲病基因定位

的研究还不够深入.Xu等[31]利用Lemont/Teqing的近等基因系,在Lemont中检测定位了2个

抗稻曲病QTL,位于第10条和第11条染色体上,命名为qFsr10和qFsr11.Zhou等[29]同样利

用这2个亲本构建群体,发现10个位于2,3,4,6,8,10,11和12染色体上的抗病位点,其中

qFSR-6-7,qFSR-10-5,qFSR-10-2和qFSR-11-2有较大的遗传效应.Li等[32]以大关稻/IR28构

建157个重组自交系,两年在不同环境下共检测到7个QTL,qFsr10a和qFsr11均被检测到.
Andargie等[33]利用IR28与高感品种 HXZ建立群体,将抗性QTL定位到第5条染色体上.而
一个定位在第11条染色体的抗性QTL位点,在物理上与一个几丁质酶基因簇相邻,包括9个

在稻曲病感染后高度上调的几丁质酶基因,表明这些几丁质酶基因很可能是稻曲病抗性的候选

基因[34].目前,水稻稻曲病抗性基因定位仅停留在QTL初步定位上,还未见有主效基因的精

细定位及克隆的报道,基础研究的滞后制约了稻曲病抗病育种的发展,还要进一步加强稻曲病

菌与水稻互作机制上的探究.
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4 展望

随着人们生活质量的不断提高,公众对稻米品质的要求也越来越高,许多在我国水稻生产

中广泛应用的杂交水稻品种均一定程度上受到稻曲病的影响,水稻稻曲病已逐渐成为制约水稻

优质高产的重要病害.本文通过对抗稻曲病水稻材料选育、水稻与稻曲病菌的互作机理、抗性

遗传模式和抗性基因定位等方面进行综述,发现现阶段国内外对稻曲病抗性资源的筛选和鉴定

还不够系统,对现有抗稻曲病种质资源利用效率不高,对稻曲病抗性的遗传研究还不够深入.
建议今后在加强稻曲病生物学特性和多样性分析的同时,应更加重视水稻抗病种质资源的鉴

定,发掘更多新的抗性资源,进一步加强水稻抗病基因定位,开发新的抗病基因分子标记,为

抗稻曲病育种奠定基础.
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