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　　摘要：贵州省与云南省是我国重要的马铃薯种植区，为了明确马铃薯晚疫病病菌在这２个省份的交配型分布情况和
致病疫霉菌卵孢子的生物学特性，采用对峙培养的方法对２０１０—２０１２年采集自贵州省和云南省的马铃薯晚疫病病菌菌
株进行了交配型测定，并采用ＭＴＴ染色法和隔膜培养法研究马铃薯晚疫病病菌自育型菌株的卵孢子生物学特性。结果
表明：在被测菌株中，自育型为优势菌株，比例高达９１％，２个省间并没有显著性差异；贵州省和云南省２个群体的致病
疫霉菌卵孢子平均活性率均随培养时间的增加而下降；同时自育型菌株更容易诱导Ａ１交配型产生卵孢子。
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　　致病疫霉［Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａｉｎｆｅｓｔａｎｓ（Ｍｏｎｔ．）ｄｅＢａｒｙ］是马
铃薯晚疫病的病原菌，由该菌引起的马铃薯晚疫病是一种全

球普遍发生、造成马铃薯严重损失的毁灭性病害［１］，曾在１９
世纪４０年代造成过举世震惊的“爱尔兰饥馑”。目前我国马
铃薯种植面积已达世界第一位，马铃薯晚疫病的大面积暴发

严重制约了我国的马铃薯产业［２－３］。致病疫霉是一种异宗配

合的卵菌，１９５６年Ｎｉｅｄｅｒｈａｕｓｅｒ在墨西哥中部首次发现Ａ２交
配型以及大量卵孢子［４］。在１９８４年之前，Ａ２交配型一直被
认为仅存在于墨西哥中部，其他地区仅有 Ａ１交配型，只通过
游动孢子与孢子囊进行无性生殖［５－６］。直到１９８４年在瑞士
首次检测到Ａ２交配型后［７］，在欧洲、美洲、非洲、亚洲包括中

国在内的许多国家先后发现了 Ａ２交配型。Ｆｒｙ等指出致病
疫霉Ａ２交配型菌株的出现和迁移是近些年全球晚疫病再度
大规模暴发的直接原因［８］。当致病疫霉群体在同一个地方

同时出现Ａ１交配型与Ａ２交配型或者存在自育型时，有性生
殖就有可能发生，有性生殖不仅会产生具厚壁抗逆性强的卵

孢子作为初侵染源，还提供了遗传重组的机会，导致出现致病

力更强的生理小种［９］，从而增加了病害防治的难度。

马铃薯晚疫病病菌交配型的研究一直以来都是研究其群

体遗传的主要内容之一，尤其是自育型菌株的发现预示着马

铃薯晚疫病病菌的生殖过程出现了新规律，因此卵孢子在晚

疫病流行学中的存在机理和作用机制成为目前植物病理学家

关注的焦点［１０］。本研究旨在明确我国贵州省与云南省马铃

薯主产区的交配型分布和自育型菌株卵孢子的生物学特性，

推测马铃薯晚疫病病菌的主要生殖方式和有性生殖可能发生

的概率，为进行科学规范施药与合理选用抗性品种相结合的

防治方针提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　供试菌株
用来进行交配型鉴定的供试菌株采自２０１０—２０１２年贵

州省和云南省的４个群体共３９８株，采集地点与时间见表１。
标准菌株Ａ１交配型和Ａ２交配型由福建省农科院提供。

用来研究卵孢子活性的供试菌株的１８株自育型菌株，采
集自贵州病（编号为 ＡＳ）与云南病（编号为 ＹＮ）。在马铃薯
晚疫病病菌自育型菌株诱导Ａ１、Ａ２产生卵孢子的研究中，供
试菌株中自育型主要来源于贵州、云南２省群体，Ａ１交配型
菌株主要来源于湖南、广西、福建群体（编号分别为 ＨＮ、ＧＮ
和Ｆ），２个标准Ａ２交配型（编号为ＦＰ０８２００１和永泰６）由福
建省农科院提供。

１．２　马铃薯晚疫病病菌的交配型测定
将待测菌株与标准菌株以２ｃｍ间隔对峙培养在黑麦琼

脂培养基上，在１８℃的黑暗条件下培养２周后，用光学显微
镜观察是否生成卵孢子。与Ａ１标准菌株对峙培养后产生卵
孢子，且与Ａ２标准菌株对峙培养不产生卵孢子的菌株称为
Ａ２交配型菌株，反之则为 Ａ１交配型菌株，不需要对峙培养
就能产生卵孢子的菌株为自育型菌株。

１．３　马铃薯晚疫病病菌自育型卵孢子活性研究
将纯化后的供试菌株接入直径为９ｃｍ的培养皿中，每个

菌株重复２次。在１９℃黑暗条件下培养，分别在１２、１５、１８、
２１ｄ之后收集菌丝，每次用接种针刮取菌丝，加入 ４００μＬ
００５％ ＭＴＴ染液，３７℃水浴４８ｈ。在光学显微镜下统计不
同颜色卵孢子的数量，并计算卵孢子活性率。卵孢子被染为

蓝色说明卵孢子处在度过休眠期进入萌发的状态；玫瑰红或

者紫色说明卵孢子具有活性，但处于休眠期；黑色或未染色表

示卵孢子已经丧失活力［１１］。

１．４　马铃薯晚疫病病菌自育型诱导 Ａ１、Ａ２型产生卵孢子
研究

将纯化后的供试菌株接入直径为９ｃｍ的培养皿中，上层
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接自育型菌丝块，下层接 Ａ１或者 Ａ２菌丝块，中间放置１张
微孔滤膜（滤膜直径为９ｃｍ，孔径为０．２２μｍ）。在１９℃黑
暗条件下培养２０ｄ，用光学显微镜观察 Ａ１交配型、Ａ２交配
型、自育型菌株是否产生卵孢子。

１．５　统计分析
运用Ｅｘｃｅｌ２００７和ＳＰＳＳ２１．０软件对研究结果进行统计

分析。

２　结果与分析

２．１　马铃薯晚疫病病菌交配型频率与分布
如表１所示，分离自贵州、云南群体中的４３１个马铃薯晚

疫病病菌菌株绝大多数为自育型，比例高达９１％，其中２０１０
年云南会泽群体的９７个菌株、２０１１年贵州安顺群体的１１７
个菌株与２０１２年云南昆明群体的９０个菌株交配型均为自育
型，２０１２年贵州安顺群体的１２７个菌株中也发现７０％的自育
型菌株，余下的３０％为Ａ１交配型。本研究未发现Ａ２交配型
菌株。２０１２年贵州群体中Ａ１交配型与自育型的同时出现表
明马铃薯晚疫病病菌交配型的组成复杂化。

表１　不同群体的马铃薯晚疫病交配型分布

采集地点
采集

年份

总菌株

数（株）

交配型

Ａ１交配
型（株）

Ａ２交配
型（株）

自育型

（株）

自育型比

率（％）
云南会泽 ２０１０ ９７ ０ ０ ９７ １００
贵州安顺 ２０１１ １１７ ０ ０ １１７ １００
贵州安顺 ２０１２ １２７ ３８ ０ ８９ ７０
云南昆明 ２０１２ ９０ ０ ０ ９０ １００
总计 ４３１ ３８ ０ ３９３ ９１

２．２　马铃薯晚疫病病菌卵孢子活性
图１为通过光学显微镜观察到的马铃薯晚疫病病菌卵孢

子ＭＴＴ染色图，未检测到被染成蓝色的卵孢子。不同群体之
间马铃薯晚疫病自育型病菌在不同时间下检测卵孢子的活性

研究结果见表２（表２中数据为２次重复的平均值）。贵州群
体马铃薯晚疫病自育型菌株的卵孢子活性率为１２．８３％，云
南群体马铃薯晚疫病自育型菌株的卵孢子活性率为

１３８１％。利用ＳＰＳＳ２１．０软件分别对不同群体之间的马铃
薯晚疫病自育型菌株卵孢子活性率进行多重比较（新复极差

法），结果表明：贵州与云南这２个群体之间没有显著性差异
（Ｐ＞０．０５，表中未列）。
　　不同培养时间的马铃薯晚疫病自育型菌株卵孢子活性率
的多重比较结果如表３所示：除卵孢子培养１５ｄ与１８ｄ之间
没有显著性差异、卵孢子培养１８ｄ与２１ｄ之间有显著性差异
外，其他培养天数之间的比较均有极显著差异。此外研究结

果还表明贵州和云南２省的马铃薯晚疫病自育型菌株的卵孢
子平均活性率与培养天数成反比，尤其到培养２１ｄ时，卵孢
子的平均活性率在５％之下。
２．３　马铃薯晚疫病自育型病菌诱导Ａ１、Ａ２型产生卵孢子

马铃薯晚疫病自育型病菌诱导 Ａ１和 Ａ２交配型产生卵
孢子研究结果如表４所示：６０个马铃薯晚疫病自育型菌株与
Ａ１型菌株组合中有２８个组合检测到了卵孢子，比例为４７％；
１２个自育型与 Ａ２型菌株组合中有３个组合检测到了卵孢
子，比例为２５％。研究结果说明自育型能够分别诱导 Ａ１交
配型、Ａ２交配型产生卵孢子，并且在自育型的诱导下，Ａ１交

表２　不同群体之间马铃薯晚疫病自育型病菌在
不同培养时间下的卵孢子活性率

菌株编号
采集

地点

有活性的卵孢子数（个）

１２ｄ １５ｄ １８ｄ ２１ｄ
平均活性率

（％）
ＡＳ１ 贵州 ４ ３ ０ ２
ＡＳ２ 贵州 ６４ ３０ １７ ２０
ＡＳ６ 贵州 ４ ３ １ ４
ＡＳ８ 贵州 ３３ ３１ ７ １０
ＡＳ２９ 贵州 ２２ ７ ０ ０
ＡＳ３８ 贵州 ５５ １７ １７ １４
ＡＳ４１ 贵州 ９ ５ ０ ３
ＡＳ４５ 贵州 ３９ １８ ４ ５
ＡＳ１１５ 贵州 １９ ０ ０ ３ １２．８３
ＹＮ１ 云南 — １４ １１ ２
ＹＮ８ 云南 — ３ １０ ５
ＹＮ９ 云南 １２ ９ １７ ４
ＹＮ１１ 云南 ８２ １５ ６ ６
ＹＮ１６ 云南 — ２ ５ ２
ＹＮ１７ 云南 ２２ ４０ １３ １３
ＹＮ２１ 云南 ４１ ６ １３ ４
ＹＮ７８ 云南 ２２ １２ １０ ８
ＹＮ９３ 云南 — ０ ９ ２ １３．８１

　　注：“１２ｄ、１５ｄ、１８ｄ、２１ｄ”表示培养１２、１５、１８、２１ｄ后进行观
察。“—”表示没有观察到卵孢子。

表３　不同培养时间的马铃薯晚疫病自育型菌株卵孢子
活性率的多重比较结果

培养时间（ｄ） 平均活性率（％）
１２ ３３．２５ａＡ
１５ １０．２３ｂＢ
１８ ８．７５ｂＢＣ
２１ ４．２０ｃＣ

　　注：同列数据后标有不同大、小写字母者分别表示差异极显著
（Ｐ＜０．０１）、显著（Ｐ＜０．０５）。

配型的菌株产生卵孢子的概率较Ａ２交配型菌株产生卵孢子
的概率大，而且不同菌株组合产生卵孢子的能力不一样。此

外不同自育型诱导菌株产生的卵孢子能力也不一样，这可能
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是由菌株活力不同造成的，例如 ＹＮ２０自育型菌株仅诱导２
个菌株产生了卵孢子；而 ＡＳ２９自育型菌株与 Ａ１交配型与
Ａ２交配型的１２个组合中有９个组合产生了卵孢子。

表４　不同自育型对诱导Ａ１和Ａ２型菌株产生卵孢子的影响

类型 菌株编号
自育型

ＡＳ６ ＡＳ２９ ＡＳ１１６ ＹＮ５ ＹＮ７ ＹＮ２０
Ａ１型 ＨＮ１ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

ＨＮ２ － ＋ － － － －
ＨＮ６ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ －
ＨＮ２０ － ＋ － ＋ ＋ ＋
ＧＮ１ ＋ － ＋ － ＋ －
ＧＮ３３ － ＋ ＋ － － －
ＧＮ１３ － ＋ － － － －
Ｆ４３ － － － － － －
Ｆ９ ＋ ＋ － ＋ Ｎ －
Ｆ５２ ＋ ＋ ＋ ＋ Ｎ －

Ａ２型 ＦＰ０８２００１ － － － ＋ － －
永泰６ － ＋ － ＋ － －

　　注：“＋”表示检测到卵孢子，“－”表示没有检测到卵孢子。

３　结论与讨论

本研究对２０１０—２０１２年贵州与云南２省马铃薯主产区
的马铃薯晚疫病病菌进行交配型测定，结果表明自育型菌株

为优势菌株（共４３１个菌株，自育型比例为９１％），近年来也
有许多同类研究结果表明自育型菌株在中国马铃薯种植区出

现：黄河早在１９６４年就曾发现过同宗配合菌株［１２］；２００１年和
２００７年，赵志坚等在云南分离到自育型菌株［１３］；Ｈａｎ等［１４］与

王英华等［１５］分别在２００７年与２００３年在甘肃省发现自育型
菌株；２００８年，李本金等在福建连城发现自育型菌株［１６］；２００８
年，杨继峰等在内蒙古发现１３株马铃薯晚疫病自育型病菌，
占被测菌株的１３．８％［１７］；２００９年，马云芳等在宁夏１个马铃
薯种质资源圃中发现了发生频率为１８．１％的马铃薯晚疫病
自育型菌株［１８］；２０１１年李洪浩等在检测四川省马铃薯晚疫
病病菌的交配型时发现自育型的发生频率为１８．４％［１９］。自

育型的出现有可能会影响现有的马铃薯晚疫病防治措施。本

试验对马铃薯晚疫病自育型病菌卵孢子的研究主要从自育型

产生的卵孢子活性和自育型是否能诱导 Ａ１、Ａ２型产生卵孢
子２个方面进行。值得一提的是在本次研究中没有观察到染
色为蓝色的卵孢子，卵孢子被染为蓝色说明卵孢子已经度过

休眠期，正处于萌发状态。这种现象可能的原因为培养时间

相对较短，或者是培养时间过长导致卵孢子完全失去活力。

２０１０年Ｗｉｄｍｅｒ对栎树脂溃疡病疫霉菌卵孢子的活性研究结
果表明，卵孢子活性率在培养４～６周时最高，培养时间延长
至１４周时，菌株的卵孢子活性率降到最低，一般在 １０％以
下［２０］，这与本研究中卵孢子活性率随着培养时间的增加而下

降这一趋势相吻合。

在本研究中检测到大量自育型马铃薯晚疫病菌株，但自

育型菌株诱导Ａ１、Ａ２交配型产生卵孢子的数量相对较少，推
测田间条件下有性生殖发生的可能性很低。有性生殖产生的

卵孢子是否能在田间条件下萌发，萌发后是否具有侵染力等

问题也有待解决。综上所述，应对马铃薯晚疫病病菌群体进

行更全面的群体遗传分析来进一步预测疫霉菌有性生殖出现

的概率以及对致病疫霉进化机制产生的影响，从而为制定晚

疫病防治策略提供科学依据。

参考文献：

［１］ＦｒｙＷ．Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａｉｎｆｅｓｔａｎｓ：ｔｈｅｐｌａｎｔ（ａｎｄＲｇｅｎｅ）ｄｅｓｔｒｏｙｅｒ
［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＰｌａｎｔＰａｔｈｏｌｏｇｙ，２００８，９（３）：３８５－４０２．

［２］ＧｕｏＬＹ，ＺｈｕＸＱ，ＨｕＣＨ，ｅｔａｌ．ＧｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆＰｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ
ｉｎｆｅｓｔａｎｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｎＣｈｉｎａｉｎｄｉｃａｔｅｓｍｕｌｔｉｐｌｅｍｉｇｒａｔｉｏｎｅｖｅｎｔｓ
［Ｊ］．Ｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙ，２０１０，１００（１０）：９９７－１００６．

［３］ＬｉＹ，ｄｅＶｒｉｅｓＲ，ＳｌａｇｈｅｋＴ，ｅｔａｌ．Ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎａｎｄｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆ
ｏｘｉｄｉｚｅｄｓｔａｒｃｈｐｏｌｙｍｅｒｍｉｃｒｏｇｅｌｓｆｏｒｅｎｃａｐｓｕｌａｔｉｏｎａｎｄｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄ
ｒｅｌｅａｓｅｏｆｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓ［Ｊ］．Ｂｉｏｍａｃｒｏｍｏｌｅｃｕｌｅｓ，２００９，１０
（７）：１９３１－１９３８．

［４］ＳＮＪ．Ｔｈｅｂｌｉｇｈｔ，ｔｈｅｂｌｉｇｈｔｅｒａｎｄｔｈｅｂｌｉｇｈｔｅｄ［Ｊ］．Ｔｒａｎｓａｃｔｉｏｎｓｏｆ
ｔｈｅＮｅｗＹｏｒｋＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅ，１９５６，１９（１ＳｅｒｉｅｓＩＩ）：５５－６３．

［５］ＦｒｙＷＥ，ＧｏｏｄｗｉｎＳＢ，ＤｙｅｒＡＴ，ｅｔａｌ．Ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌａｎｄｒｅｃｅｎｔｍｉｇｒａ
ｔｉｏｎｓｏｆＰｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａｉｎｆｅｓｔａｎｓ：ｃｈｒｏｎｏｌｏｇｙ，ｐａｔｈｗａｙｓａｎｄｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ
［Ｊ］．ＰｌａｎｔＤｉｓｅａｓｅ，１９９３，７７：６５３－６６１．

［６］ＳｐｉｅｌｍａｎＬＪ，Ｄ．Ｌ．Ｃ．Ａｓｅｃｏｎｄｗｏｒｌｄ－ｗｉｄｅｍｉｇｒａｔｉｏｎａｎｄｐｏｐｕｌａ
ｔｉｏｎｄｉｓｐｌａｃｅｍｅｎｔｏｆＰｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａｉｎｆｅｓｔａｎｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＰａｔｈｏｌｏｇｙ，
１９９１，４０（３）：４２２－４３０．

［７］ＣáｒｄｅｎａｓＭ，ＧｒａｊａｌｅｓＡ，ＳｉｅｒｒａＲ，ｅｔａｌ．ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＰｈｙｔｏｐｈ
ｔｈｏｒａｉｎｆｅｓｔａｎｓｉｎｔｈｅＮｏｒｔｈｅｒｎＡｎｄｅａｎｒｅｇｉｏｎ［Ｊ］．ＢＭＣＧｅｎｅｔｉｃｓ，
２０１１，（１２）：２３．

［８］ＦｒｙＷＥ，ＧｏｏｄｗｉｎＳＢ．Ｒｅ－ｅｍｅｒｇｅｎｃｅｏｆｐｏｔａｔｏａｎｄｔｏｍａｔｏｌａｔｅｂｌｉｇｈｔ
ｉｎｔｈｅＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＤｉｓｅａｓｅ，１９９７，８１（１２）：１３４９－１３５６．

［９］ＳｃｏｆｉｅｌｄＳＲ，ＴｏｂｉａｓＣＭ，ＲａｔｈｊｅｎＪＰ，ｅｔａｌ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｂａｓｉｓｏｆ
ｇｅｎｅ－ｆｏｒ－ｇｅｎｅｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙｉｎｂａｃｔｅｒｉａｌｓｐｅｃｋｄｉｓｅａｓｅｏｆｔｏｍａｔｏ［Ｊ］．
Ｓｃｉｅｎｃｅ，１９９６，２７４（５２９５）：２０６３－２０６５．

［１０］杨宇红，冯兰香，谢丙炎，等．致病疫霉有性生殖在晚疫病流行
中的意义［Ｊ］．植物保护，２００３，２９（５）：５１－５４．

［１１］郭明浩，李　华．葡萄霜霉病原卵孢子的越冬存活及其影响因
素［Ｊ］．中国农学通报，２００５，２１（９）：３５８－３６１，４５１．

［１２］黄　河．同宗配合的马铃薯晚疫病菌曾在中国被发现［Ｊ］．植
物病理学报，２００２，３２（４）：３４７－３５０．

［１３］赵志坚，曹继芬，李灿辉，等．云南致病疫霉交配型、甲霜灵敏感
性、ｍｔＤＮＡ单倍型及其群体演替研究［Ｊ］．中国农业科学，２００７，
４０（４）：７２７－７３４．

［１４］ＨａｎＭ，ＬｉｕＧ，ＬｉＪＰ，ｅｔａｌ．Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａｉｎｆｅｓｔａｎｓｆｉｅｌｄｉｓｏｌａｔｅｓ
ｆｒｏｍＧａｎｓｕＰｒｏｖｉｎｃｅ，Ｃｈｉｎａａｒｅｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙｈｉｇｈｌｙｄｉｖｅｒｓｅａｎｄｓｈｏｗａ
ｈｉｇｈｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆｓｅｌｆｆｅｒｔｉｌｉｔｙ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＥｕｋａｒｙｏｔｉｃＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏ
ｇｙ，２０１３，６０（１）：７９－８８．

［１５］王英华，国立耘，梁德霖，等．马铃薯晚疫病菌在内蒙古和甘肃
的交配型分布及对几种杀菌剂的敏感性［Ｊ］．中国农业大学学
报，２００３，８（１）：７８－８２．

［１６］李本金，吕　新，兰成忠，等．福建省致病疫霉交配型、甲霜灵敏感性
及生理小种组成分析［Ｊ］．植物保护学报，２００８，３５（５）：４５３－４５７．

［１７］杨继峰，朱小琼，国立耘，等．内蒙古西部地区马铃薯晚疫病菌
的交配型分布及对 ３种杀菌剂的敏感性［Ｊ］．华北农学报，
２０１１，２６（５）：１６－２０．

［１８］马云芳，孙洁平，马丽杰，等．一个马铃薯种质资源圃致病疫霉
群体的分析［Ｊ］．菌物学报，２０１３，３２（５）：８０２－８１１．

［１９］李洪浩，彭化贤，席亚东，等．四川马铃薯晚疫病菌交配型、生理
小种、甲霜灵敏感性及 ｍｔＤＮＡ单倍型组成分析［Ｊ］．中国农业
科学，２０１３，４６（４）：７２８－７３６．

［２０］ＷｉｄｍｅｒＴＬ．Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａｋｅｒｎｏｖｉａｅｏｏｓｐｏｒｅｍａｔｕｒｉｔｙ，ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ，
ａｎｄｉｎｆｅｃｔｉｏｎ［Ｊ］．ＦｕｎｇａｌＢｉｏｌｏｇｙ，２０１０，１１４（８）：６６１－６６８．

—４２１— 江苏农业科学　２０１４年第４２卷第７期


