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摘  要 水稻白叶枯病是由黄单胞杆菌水稻变种(Xanthomonas oryzae pv. oryzae Xoo)引起的细菌性病害，发掘、鉴定和利用

新抗源是控制水稻白叶枯病的有效途径。白叶枯抗性基因定位和克隆，使分子标记辅助选择和转基因技术在白叶枯抗病育种

中发挥了重大作用，也使人们在分子水平对白叶枯病抗性机制有了深刻认识。文章综述了白叶枯病抗性基因定位，克隆以及

在育种方面的应用，并对如何利用抗病育种减轻白叶枯病的危害提出了几点建议。 
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Abstract Bacterial blight, caused by Xanthomonas oryzae pv. Oryzae, is the most devastating plant bacterial disease in Asia. 

Exploration, identification and utilization of new resistant germplasms to rice breeding are the effective pathway to control the 

disease. Mapping and cloning the resistant genes makes MAS (marker-assisted selection) and transgenic technology play a great role 

in breeding program for disease resistance and let people have a profound insight on molecular mechanism of resistance to bacterial 

blight. In this paper, mapping, cloning and application of the genes resisting to bacterial blight were summarized, and also some 

suggestion was put forward to relieve the damaging extent caused by bacterial blight via utilizing disease resistant breeding program. 
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研究背景 

水稻白叶枯病是由黄单胞杆菌水稻变种

(Xanthomonas oryzae pv. oryzae Xoo)引起的维管束

型细菌性病害，有3种常见的类型：叶枯型、萎蔫

型和枯萎型。19世纪90年代，白叶枯病在日本福冈

地区出现，随后，亚洲各国如中、韩、印、菲等以

及美洲、北美洲和澳洲等世界各个水稻产区也发现

该病。中国除新疆、甘肃等尚未发现该病外，各稻

区均有发生，以南方稻区的沿海、沿湖、沿江、丘

陵和低洼易涝地区发生较频繁。白叶枯病菌侵染后

危害水稻生长，一般发生时减产10%~30%，严重时

可超过50%，甚至绝收(Mew, 1987)。日本和国际水 

稻研究所(IRRI)首先开展白叶枯病抗性遗传方面

的工作，随后，斯里兰卡、印度、中国等也相继开

展了这方面的工作。由于各国使用的鉴别菌株不

同，各国鉴别的抗性基因难以比较。为统一命名鉴

定出的白叶枯基因，日本和IRRI合作，制定了统一

的鉴别标准(Ogawa, 1993)。在人工选择和自然选择

的双重作用下，各国的白叶枯菌株或小种不断变

异，发掘和鉴定新的抗源控制新菌株或小种危害显

得至关重要。 

1白叶枯病基因定位 

病原菌的致病性和寄主的抗病性是一个长期

竞争进化的过程，抗性寄主施加的压力会引起病原
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菌变异，反过来，病原菌的变异会引起寄主抗性变

异。为了有效的控制白叶枯病菌的侵染，从自然界

发掘新的抗性资源是一个有效的途径。通常，地方

品种、野生稻和人工诱变材料是良好的抗性资源。

迄今为止，定位的白叶枯病抗性基因有31个(分布于

除第9、10染色体之外的10条染色体上, 图1)，克隆

的白叶枯抗性基因6个，9个未定位，3个为人工诱

变材料中的鉴定出的抗性基因，6个为地方水稻品

种中的抗性基因(Nakai et al., 1998; Taura et al., 1991; 

1992; Lee et al., 2003)。 

1.1未定位 

诱变突变在丰富白叶枯病抗源方面发挥着重

要的作用，现已获得一系列不同抗性水平和抗谱的

新基因。目前未定位的白叶枯抗性基因来源于诱变

突变和地方品种，共9个，列于表1。 

1.2已定位 

第1染色体：Xa29(t)、xa34(t)，分别源自药用

野生稻渗入系B5和斯里兰卡的品种BG1222。Xa29(t)

位于RFLP标记C904和R596之间，遗传距离为1.3 

cM，xa34(t)位于标记RM10927与BGID25之间，遗

传距离皆为0.2 cM，物理距离大约为204 kb，且与

标记BGID34，BGID36共分离。基因预测结果未发

现与已知抗病基因同源的编码蛋白，表明该基因很

 

图1 白叶枯病抗性基因在染色体上的大致位置 

注: S: 短臂; C: 着丝粒; L: 长臂; 细线: 标记; 椭圆和长方形: 基因 

Figure 1 Estimated positions of the genes resisting to bacterial blight on chromosome 

Note: S: Short arm; C: Centromere; L: Long arm; Thin line: Marker; Ellipse and rectangle: Gene 
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表1 未定位的白叶枯病抗性基因 

Table 1 Unidentifying genes resisting to bacterial blight 

基因名称 显隐性 供体 鉴别小种 参考文献 

Name of gene Dominance or recessive Donor Identifying race Reference 

xa15 - M41 T7174, T7147, T7133, H75373 Nakai et al., 1998 

Xa16 + Tetep Japanese race Ⅴ Ogawa, 1993 

Xa17 + Asominori Japanese race Ⅱ Ogawa, 1993 

Xa18 + Toyonishiki, Milyang 23, IR24 H8584 Ogawa, 1993 

xa19 - XM5 Philippines six races Taura et al., 1991 

xa20 - XM6 Philippines six races Taura et al., 1992 

xa26(t) - Nep Bha Bong To PXO112 Lee et al., 2003 

Xa27(t) + Arai Raj PXO86, PXO112 Lee et al., 2003 

xa28(t) - Lota Sail PXO86, PXO112 Lee et al., 2003 

注: +: 显性; -: 隐性 

Note: +: Dominace; -: Recessive 

 

可能是一种新的抗病分子机制(谭光轩等, 2004; 

Chen et al., 2011)。 

第2染色体：xa24，是Mir和Khush在DV86中鉴

别出一个隐性基因，Khush和Angeles证实其为一个

新基因，吴晓明等发现xa24全生育期抗菲律宾小种

4、6、10和中国菌株Zhe173、JL691和KS-1-21，并

将xa24定位在SSR标记RM14222和RM14226之间

0.14 cM，物理距离大约71 kb (Wu et al., 2008)。 

第3染色体：Xa11，抗日本小种ⅠB、Ⅱ、ⅢA

和Ⅴ，定位在第3染色体短臂标记RM347和KUX11

之间，距离两个标记的遗传距离分别为2.0 cM和

1.0 cM (Goto et al., 2009)。 

第4染色体：定位了7个基因，包括Xa1、Xa2、

Xa12、Xa14、Xa25(t)、Xa30(t)和Xa31(t)。除Xa25(t)

外，6个基因分布于6个克隆上：OSJNBa0008M17、

OSJNBa0093O08、OSJNBa0058K23、OSJNB0085- 

C12、OSJNBa0053k19k和OSJNBa0060E08。Xa1与

Xa12紧密连锁；Xa2定位在HZR950-5和HRZ970-4

之间；Xa30(t)位于LOC_Os04g53060 (0.2 cM)和

LOC_Os04g53120 (0.9 cM)之间；Xa31(t)在标记C600 

(0.1 cM)和G235 (0.1 cM)之间0.2 cM内；Xa14位于标

记HZR970-8和HZR998-1之间；Xa25(t)在RM6748和

RM1153标记之间，覆盖包括前面6个克隆的19个克隆

上(Wang et al., 2009; 鲍思元等, 2010; Yoshimura et al., 

1998; He et al., 2006; 高东迎等, 2005)。 

第5染色体：xa5是来自孟加拉国的三个品种

DV85、DV86和DZ78中的全生育期抗性的隐性基

因，定位在短臂末端SNPS标记RS7和SSR标记

RM611之间，遗传距离为0.5 cM，物理距离接近

70 kb (Blair et al., 2003)。 

第6染色体：有3个基因Xa7、Xa27和xa33(t)，

Xa7来自孟加拉国的三个品种DV85、DV86和DZ78，

是孕穗期转抗的显性基因，定位在标记GDSSR02

和RM20593之间，距标记的遗传距离分别为0.07 cM

和0.14 cM。Xa27定位在RFLP标记M964和M1197之

间0.052 cM范围内，并与RFLP标记M631、M1230

和M449共分离，RGP标记C12560S和S12715在

RFLP标记M964和M1197的两侧，两者之间的遗传

距离为0.9 cM，标记G1091与Xa7的遗传重组率为

8.8%，与标记S12715之间的遗传距离为22.1 cM，

其两个基因的抗谱不同，证实Xa27与Xa7不等位。

xa33(t)与Xa7与SSR标记RM20590紧密连锁，但抗性

特性与 Xa7和Xa27明显不同 (Gu et al., 2004; 

Korinsak et al., 2009)。 

第7染色体：xa8，来自美国的品种PI231129，

抗或中抗印度西北部的菌株，与标记RM214的遗传

距离为19.9 cM，有待开发离xa8更近的分子标记

(Singh et al., 2002)。 

第8染色体：xa13，对菲律宾小种6具有专化抗

性，源于品种BJ1、AC19-1-1、AUS274-1、Chinsurah 

BoroⅡ和Kalimakri77-5 (Ogawa, 1993)，定位在标记

SR7和SR11之间0.84 cM范围内(Chu et al., 2006a)。 

第11染色体：Xa10、Xa23、Xa21、Xa30(t)、

Xa3/Xa26、Xa22(t)、Xa4、Xa32(t)、Xa35(t)和Xa36(t)

定位在第11染色体上。Xa21来自普通野生稻，与

RFLP标记RG103共分离，Xa21位于克隆P0459F09

和OJ1111-B01上，该克隆在第11染色体遗传图谱上

的位置为84.6~85.7 cM；Xa10在长臂P0480H08克隆
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上，与标记C189在染色体上的位置均为85.7 cM；

Xa23位于标记C189和RM206间，遗传距离分别为

0.8 cM和1.9 cM，距C189同侧的RFLP标记C1003A

的遗传距离为0.4 cM，标记C1003A和RM206覆盖5个

克隆：OSJNBa0072L08、OSJNBa006K21、P0480H08、

OSJNBa0029K08以及B1356F10，遗传位置为

84.6~88.4 cM；Xa30(t)与标记STS03的遗传距离为

2.0 cM，比Xa23更靠近长臂末端，RM206与RM224

遗传距离超过10 cM，因此，Xa30(t)在染色体上的

位置较Xa3/Xa26更接近着丝粒(Ronald et al., 1992; 

Song et al., 1995; Gu et al., 2008; 王春连等, 2005; 

金旭炜等, 2007)。Xa3/Xa26、Xa22(t)和Xa4定位在

第11染色体长臂末端的M3H8亚克隆上，均在标记

RM224和RM114之间，Xa3/Xa26、Xa22(t)和Xa4与

RFLP标记R1056的遗传距离分别为0，0.4 cM和

0.5 cM。标记R1506在染色体克隆OSJBa0047M04

上，遗传位置为116.2 cM (Yang et al., 2003; Wang et 

al., 2003)。最近，Xa32(t)、Xa35(t)和Xa36(t)也定位

在第11染色体长臂末端，Xa4和Xa36(t)距标记

RM224的遗传距离分别为1.1 cM和1.3 cM，推测

Xa36(t)较Xa4接近长臂末端，Xa35(t)与长臂末端标

记RM114共分离，最靠近长臂末端，Xa32(t)和Xa36(t)

距近末端标记RM5926的遗传距离分别为2.6 cM和

3.8 cM，推测Xa32(t)介于Xa36(t)和Xa35(t)之间(郑崇

珂等, 2009; 郭嗣斌等, 2010; 苗丽丽等, 2010)。 

第12染色体：xa32(t)和Xa25(t)，xa32(t)源自云

南西双版纳的疣粒野生稻与栽培稻经体细胞杂交

获得的新种质Y76，距标记RM20A的遗传距离为

1.7 cM (Ruan et al., 2008)。Xa25(t)从明恢63中发

掘了一个对菲律宾小种9 (PXO339)在苗期和成

株期具有转化抗性的白叶枯抗性基因，位于12号

染色体NBS109 (一个抗病基因同源序列)和RFLP标

记G1314之间9.5 cM (Chen et al., 2002)。 

1.3未命名 

黄佳男等对粳稻品种8411/疣粒野生稻体细胞

杂交获得的两个抗白叶枯病新种质SH5和SH76进

行抗性鉴定，初步推测SH5、SH76可能含有一个新

的抗病基因或者一个连锁的基因簇群，未命名(黄佳

男等, 2008)。 

2白叶枯病基因克隆 

抗病基因的克隆是在分子水平上认识寄主抗

性机制的前提，白叶枯病是研究寄主与病原菌之间

互作机制的模式病害之一，截止目前有6个水稻白

叶枯病基因被克隆，其中2个为隐性基因：xa5和

xa13，4个为显性基因：Xa21、Xa1、Xa3/Xa26和Xa27。

按照克隆基因的功能来分，大致分为2类：表达性

抗性，即基因的表达与否是植株是否具有抗病性的

关键(有xa5, xa13和Xa27)；互作性抗性：即基因具

有LRR结构，能与病原菌表达的蛋白互作，从而产

生抗性(有Xa21, Xa1, Xa3/Xa26)。有趣的是，功能相

近的基因在染色体上的分布也很有规律，xa5、xa13

和Xa27分别位于第5、8、6染色体上，在这3条染色

体上只有第6染色体上存在另外两个抗性基因：Xa7

和xa33(t)，而Xa21，Xa1、Xa3、Xa26所在的染色体

上分布着许多白叶枯抗病基因，属于多基因簇分布。 

2.1表达性抗性 

xa13是一个对白叶枯病菌PXO99具有高度特

异性的隐性抗病基因，包含5个外显子，编码一个

由307个氨基酸组成的质膜蛋白。xa13是一个启动

子突变抗性基因，Xa13的表达是白叶枯病原菌侵入

的关键因素，启动子突变导致Xa13不能表达从而遏

制了病原菌的侵染，同时Xa13也是一个花粉发育基

因，Xa13的抑制表达会导致花粉粒发育畸形，引起

结实率下降(Chu et al., 2006b)。Xa27恰好和xa13相

反，Xa27的表达是抵御白叶枯病原菌的关键因素。 

Xa27和avrXa27是水稻中克隆出的第一对抗性

基因和相应的细菌中的无毒基因的组合，Xa27不含

内含子，编码一个具有113个氨基残基的蛋白。Xa27

抗、感等位基因编码相同的蛋白，只有在含有

avrXa27的白叶枯病菌的侵染下Xa27才会在邻近细

胞组织中表达，表明Xa27起到一个局部防御体系的

作用，属非系统性防御。更有趣的是，Xa27渗入系

能抵抗原先侵染IRBB27的白叶枯菌株，启动子的置

换实验证明Xa27在抗感亲本中的表达差异是由启

动子控制的(Gu et al., 2005)。 

2.2互作性抗性 

2.2.1 xa5 

xa5编码一个真核生物转录因子ⅡA伽马亚基

(TFⅡAγ)，由106个氨基酸组成，其相应的DNA序

列包含4个外显子和3个内含子。通过比较感病亲本

和抗病亲本间的核苷酸序列，发现抗性亲本中抗性

基因编码的蛋白序列在第39位由缬氨酸变为谷氨

酸，这可能是xa5产生抗性的原因，但这个转变并

没有引发TFⅡAγ转录功能的丧失。比较多个携有
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xa5基因的抗病品种和感病品种的TFⅡAγ序列发

现，抗病品种TFⅡAγ的第39位的谷氨酸高度保守，

感病品种TFⅡAγ的第39位的氨基酸存在缬氨酸和

亮氨酸两种情形(Yer and McCouch, 2004)。 

2.2.2 Xa21和Xa3/Xa26 

Xa21编码一个1 025个氨基酸残基的蛋白质，由

细胞外的氨基端疏水性信号肽和23个不完全重复

的LRR以及质膜上的疏水性跨膜序列，细胞内的色

氨酸-丝氨酸蛋白受体激酶(STK)组成。细胞外的

LRR可能起识别病原菌无毒基因产生的蛋白，识别

之后，细胞内的XA21的结合蛋白XB3对XA21的稳

定和抗性的发挥起关键作用，XA21的含量随XB3

含量TK被激发产生能量，抵御病原菌的侵染(Song 

et al., 1995)，Wang等(2006)研究表明的减少而减少，

抗性也随之而降低，Chen等(2010)进一步研究表明

在接种白叶枯病菌前，植株体内蛋白XB24的磷酸化

活性位点催化XA21某些位点磷酸化抑制XA21功能

发挥。接种白叶枯病菌后，白叶枯病菌中的蛋白

AX21与XA21互作，导致XB24脱离XA21或XA21脱

离XB24，XA21发挥功能，表现抗病。而蛋白XB15

是在接种后与XA21结合，引起XA21去磷酸化反应，

使植株感病。 

Xa3/Xa26也是属于LRR-STK抗病类型，Xa26

属于多基因家族，包含4个成员：RKa、RKb、RKc、

RKd。Xa26是由2个外显子和一个内含子构成，序

列长度分别为3 309 bp和105 bp，编码的氨基酸长度

为1 103 aa，由氨基端的30 aa的信号肽、细胞外的

26个不完全重复的LRRs、质膜上的跨膜结构域以及

细胞内的蛋白激酶域组成(Xiang et al., 2006)。Xa3

和Xa22(t)，分别来自日本品种黄玉和中国云南省的

扎昌龙，定位于Xa26相同的区域内，以Xa26成员的

Rka作为探针的杂交试验表明IRBB3，扎昌龙和明

恢63的带型一样。Xiang等通过连锁分析、DNA指

纹分析和病斑特征分析证实Xa3和Xa26是同一基

因，重新命名为Xa3/Xa26，Xa22(t)与Xa26是否为同

一基因有待进一步证实。研究表明Xa3在不同的遗

传背景下抗谱的广窄和抗性的强弱有明显差异，甚

至会出现显隐性转换的现象，这也是Xa3基因命名

多样化的原因(Xa4b, Xa6和xa9)。总体来说，粳稻遗

传背景下更适合Xa3发挥作用(Sun et al., 2004)。 

2.2.3 Xa1 

Xa1对日本1号小种(T7174)具有特异性抗性，感

日本小种2(T7147)和3(T7133)，它含有3个外显子和

2个内含子，cDNA由112 bp 5'-UTR、5 406 bp ORF

和392 bp 3'-UTR组成，编码的蛋白包含1 802个氨基

酸，由NBS (nucleotide binding site)和6个几乎完全

重复的LRR (leucine rich repeat)组成，不含跨膜结

构。Xa1在接种亲和菌株和非亲和菌株以及在创伤

条件下均可表达，而在未受损伤的叶片中未表达，

表明Xa1是一个诱导性基因，且诱导形式特殊

(Yoshimura et al., 1998)。 

3白叶枯病抗性基因育种应用 

利用广抗谱的白叶枯抗病基因改良水稻的白

叶枯病抗性是一个经济环保有效的方法。传统的改

良方法是利用受体亲本和供体亲本杂交，再以受体

亲本进行逐代回交和接种，回交3~4代后自交，接

种后选择农艺性状优良的抗性纯合亲本，传统方法

费时费力，且难以实现对隐性基因和多基因聚合的

有效利用。随着分子标记辅助选择技术、转基因技

术和花药培养技术日趋完善，并逐渐与常规育种相

结合。分子标记辅助选择简便易行，能有效地利用

隐性基因，实现多基因的快速聚合。转基因技术仍

存在安全问题，但是能在不改变受体亲本遗传背景

的情况下定点改良某一个或几个农艺性状，分子标

记辅助选择要进行相应的背景选择，花药培养技术

则能快速的获得相应的纯合单株。 

3.1单基因 

抗性以及培育新的抗性杂交水稻亲本。二十世

纪八九十年代，中国的籼稻和粳稻的白叶枯病抗源

主要以Xa4和Xa3为主，随着抗性的丧失，xa5、Xa7、

Xa21和Xa23等广抗谱基因逐渐应用到生产中，主要应

用于改良杂交水稻亲本和常规稻品种的白叶枯病。 

xa5是一个全生育期表达的隐性基因，王兴春

等将分子标记和花培技术相结合，成功地实现微效

抗性基因和xa5聚合，培育出的晚籼新品种中组14，

以及与不育系协青早A配制的杂交组合协优中1号，

均通过浙江省农作物品种委员会审定(王兴春等, 

2004; 马良勇等, 2010)。 

Xa7和xa5有着相同的抗性来源，是一个成株期

抗性基因。周毓珍等利用Xa7的衍生系TD系列与明

恢63配组选育出高抗白叶枯病株系抗18、抗21、抗

25 (周毓珍等, 1993)，随后，丁伦友等育成高抗恢复

系抗恢63、抗恢98和D205，培育的杂交稻新组合抗

优63、抗优98和丰优205，分别通过皖、滇、苏审定(丁
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伦友, 2005)。其中的抗优98还通过皖、豫和湘审定，

并定名为Ⅱ优98 (徐勇等, 2006, 中国种业, (1): 70)。 

Xa21源自普通野生稻(已克隆)，抗性由苗期至

成株期逐渐增强的广抗谱性基因，广泛应用于我国

杂交稻亲本白叶枯病抗性的改良。利用分子标记辅

助选择改良或育成携有Xa21的恢复系有9311、

6078、浙大8220、中恢218、R8006、R1176、抗4183，

通过审定的品种有(省级或国家级)Ⅱ优8220、协优

218、中优218、中优6号(又名中9优6号和国稻1号)、

中优1176、国稻3号、双优4183 (Chen and zhang , 

2000; 童海军和薛庆中 , 2003; 彭应财等 , 2003; 

2004; 曹立勇等, 2005; 2006; 罗彦长等, 2005a)，培

育的不育系有3178S (罗彦长等, 2005b)。 

利用转基因改良的携有Xa21的恢复系有明恢

63、盐恢559、SWR20、C418、T461，不育系有皖

21A、培矮64S，且皖21A与R-18配制的新组合抗优

87，通过了安徽省晚粳区域试验(周永力等, 2002; 

彭凌涛等, 2001; 李晓兵等, 2001; 倪大虎等, 2001; 

2004; 饶志明等, 2003; 赵彬等, 2000; 马伯军等, 

2000, 科学通报, 45(14): 1516-1520)。 

Xa23是章琦等在长药野生稻中发现的一个广

抗谱性白叶枯病抗性基因，目前正在广泛应用于我

国杂交稻亲本的白叶枯病抗性改良且在我国广东

省发现能使Xa21致病的新型致病小种，因此，Xa23

会迅速成为我国杂交稻亲本的白叶枯抗性改良的

一个主导抗源。由于Xa23投入应用时间不长，因此，

现有的改良或育成材料大多为株系，利用分子标记

辅助选择改良或选育携有Xa23的恢复系或株系有：

C6201、C6271、C6351、明恢86、C418、HB1471、

HB1473、K10、H705、H706、ZR21-sk1，其中K10

与福农S以及ZR21-sk1与不育系Ⅱ-32A所配的组合

农艺性状优异。改良或育成的不育系有金23A和中

嘉A。另外，利用转基因技术改良品种的抗病性也

初见锋芒(李进波等, 2006; 夏志辉等, 2010; 陈圣等, 

2009; 郑家团等, 2009; 范宏环等, 2011; 陈建民等, 

2009; 刘艳等, 2011; 张小红等, 2008; 黄珊等, 2009, 

安徽农学通报, 15(17): 19-20; 季芝娟等, 2007, 中

国稻米, (3): 27)。 

3.2多基因 

近年来，各地大面积种植广抗谱单基因水稻品

种，导致白叶枯病原小种的变异加速，如在中国广

东发现能使Xa21致病的中国小种Ⅷ，因此，除了新

抗源的发掘，应用聚合育种增强抗性和拓宽抗谱以

及延缓品种抗性的丧失变得十分必要。 

多基因聚合的常见形式有二基因、三基因和四

基因聚合，组合形式有显性和显性基因搭配，显性

和隐性基因搭配，组合搭配的原则是聚合的基因对

病原菌小种的抗谱具有互补性，或组合的基因存在

互作性，能增强抗性和抗谱。 

目前，我国常见的基因聚合组合有Xa4/Xa21、

Xa21/Xa23、Xa7/Xa21、Xa4/Xa21/Xa23、Xa4/xa5/ 

xa13/ Xa21。邓其明等(2006)、黄廷友等(2003)和王

玉平等 (2006)等分别育成了携有Xa4/Xa21的高抗

恢复系蜀恢207和抗恢527，抗恢527与不育系D35A

配组的杂交稻D优17通过四川省品种审定。罗彦长

等(2005c)育成携有Xa21/Xa23的双基因纯合稳定的

新品系R106，兰艳荣等(2011)改良华201S获得携有

Xa7和Xa21高抗株系YR7016和YR7023；邓其明等

(2005)、易懋升等(2006)、周宇爝等(2008)和Shah等

(2006)也获得了不同组合的二、三、四基因聚合系，

这些基因聚合系皆表现高抗和广谱。 

由于品种更替快以及兼具多项优点的难度大，

培育出的新组合或多或少存在不足之处。笔者分析

了2007~2011年国家水稻新品种南方区试杂交稻白

叶枯病的鉴定数据，发现大多数组合中感或感白叶

枯病，感病组合占总区试组合或品种86.5%，其中

中感和感的组合分别占区试总组合的42%和36.4%。

抗和中抗组合或品种仅为13.5%，达到抗级的组合

只有2009年华南感光晚籼组的博Ⅱ优829和2011年

长江中下游单季晚粳组的春优湘宁粳2号(图2)。 

4小结与展望 

寄主与病原菌之间不会是孰死孰存的关系，而 

 

 

图2 2007~2011年南方稻区国家水稻新品种区试杂交稻组合

抗白叶枯病鉴定 

Figure 2 The new hybrid crosses participating in the south 

regional trials for identifying resistance to bacterial blight from 

2007 to 2011 
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是一种相互进化演变的过程。人为的投放抗性品

种，会引起自然界病原菌群体结构发生变化，要么

亲和性病原菌小种上升为优势小种，要么现存病原

菌小种发生变异产生新的亲和性致病小种。 

我国籼稻品种早先利用的抗源Xa4，杂交稻广

泛应用的抗源Xa21，都相继出现致病小种，尤其是

高产杂交水稻的推广的今天。对于沉寂了二十多年

的白叶枯病的再爆发也不足为奇。现对如何减轻白

叶枯病对水稻生产带来的危害提以下几点建议。 

(1)发掘白叶枯病新抗源。自然界存在着相生相

克的规律，有新病原菌小种的产生就会有新抗源存

在，因此从自然界中发掘新抗源是克服新病原菌小

种的一种直接有效的途径。 

(2)合理布局白叶枯病抗性品种。不同水稻种植

区，水稻品种的遗传背景相差甚大，病原菌的群体

结构也各有差异。长期的进化演变，使病原菌对本

地的水稻品种产生适应性，因此，了解当地品种的

遗传背景、病原菌的群体遗传结构和病原菌小种的

消长动态，在不同的水稻种植区域投放有效抗性品

种，以及在抗性品种抗性丧失之前，置换新的有效

抗性品种，避免白叶枯病的大爆发。 

(3)白叶枯病抗性基因的聚合利用。白叶枯病是

典型的符合基因对基因假说的水稻病害，抗性寄主

中的抗性基因，对应着非亲和小种中的无毒基因。

因此，聚合多个抗性基因的水稻品种，其非亲和小

种在对应的几个无毒基因处同时发生突变的几率

很低，而且，抗性基因间存在互作，能增强抗性和

拓宽抗谱。 

(4)在研究Xa27的功能时发现Xa27的表达是抵

御病原菌侵染的必要条件。Xa27启动子的置换使携

有Xa27的水稻植株能抵御原先亲和性菌株，这意味

着在将来的某天有可能使用基因工程技术“创造”

新的抗性资源。 

杂交稻的大面积推广，培育了白叶枯病菌生长

的温床。因此，在考虑杂交稻产高产优质的前提下，

同时重视杂交稻的抗病育种，减轻白叶枯病的危

害，达到高产、高效、优质、生态、安全的目标。 
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