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种衣剂中，除吉林省八达农药有限公司生产的 ４００ｇ／Ｌ
福·萎悬浮种衣剂在试验处理剂量２００ｇ拌１００ｋｇ种子的情
况下对玉米丝黑穗病的防效不理想，仅为４９．６１％外，其余８
种玉米种衣剂对玉米丝黑穗的防效均显著：ＢＡＳＦ（中国）有限
公司生产的３００ｇ／Ｌ灭菌唑悬浮种衣剂防效最好，拜耳作物
科学（中国）有限公司生产的２％戊唑醇湿拌种剂次之，拜耳
作物科学（中国）有限公司生产的６０ｇ／Ｌ戊唑醇悬浮种衣剂
再次之，其后依次为吉林省八达农药有限公司生产的６％甲
霜灵·戊唑醇悬浮种衣剂、吉林省八达农药有限公司生产的

６％戊唑醇悬浮种衣剂、安徽省六安市种子公司安丰种衣剂厂
生产的１１％戊唑·福美双悬浮种衣剂、吉农高薪股份有限公
司农药分公司生产的１７％克·福·唑醇悬浮种衣剂、邳州市
金地农化有限公司生产的２０．６％丁硫·福·戊悬种衣剂。
３．２　讨论

综上所述，除吉林省八达农药有限公司生产的４００ｇ／Ｌ
福·萎悬浮种衣剂因防效较低，最好不要用于防治丝黑穗病

以外，其他８种种衣剂均有很好的增产效果，且对作物安全。
其中ＢＡＳＦ（中国）有限公司生产的３００ｇ／Ｌ灭菌唑悬浮种衣
剂在试验处理剂量２００ｍＬ拌１００ｋｇ种子的情况下，对玉米
丝黑穗病的防效最为好，应当成为当前种子生产部门的首选。

本试验所比较的药剂均为三唑类杀菌剂，而研究表明，三

唑类杀菌剂对作物出苗及生长有一定的抑制作用，如遇低温、

多雨年份，应根据情况调整播期，适当晚播，并且严格按规定

的剂量使用。因本试验所比较的药剂有的含有其他成分，对

地下害虫、茎基腐病也有效果，使用时应根据本地病虫情况适

当选用。
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　　摘要：十字花科根肿病是一种世界性的重要病害，一直是国内外研究的热点。概述了该病病原菌的生活史、分子
检测、分子致病机理及根肿病防治等研究现状，并对其研究趋势进行了展望，以期为我国十字花科根肿病的防治提供
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　　十字花科根肿病是由芸薹根肿菌（Ｐｌａｓｍｏｄｉｏｐｈｏｒａｂｒａｓｓｉ
ｃａｅＷｏｒｏｎｉｎ）侵染引起的一种重要土传病害。除了危害十字
花科作物油菜、甘蓝、白菜等外，还危害十字花科野生植物荠

菜等。根肿病最早发现于地中海西岸（英国，１７３６），尔后在
前苏联（１８７２）发现。目前几乎每个栽培十字花科作物的国
家和地区都有该病的发生，全球范围内所造成的作物产量损

失占总产量的１０％ ～１５％［１］。近年来，根肿病在我国东北、

山东青岛、长江中上游以及西南等地迅速扩大，常年危害面积

高达３２０万～４００万ｈｍ２，占十字花科作物种植面积的１／３以
上［２－３］。随着十字花科作物种植面积的不断扩大，根肿病给

我国十字花科作物的安全生产带来严重威胁。本文结合国内

外研究现状对根肿病作了概述，以期为十字花科根肿病的防

治提供参考。

１　芸薹根肿菌的生物学特性

１．１　芸薹根肿菌的分类地位
芸薹根肿菌（Ｐ．ｂｒａｓｓｉｃａｅ）由俄国学者Ｗｏｒｏｎｉｎ首次发现

并命名［４］。对于芸薹根肿菌的分类地位，一直备受争议。

Ｈａｗｋｓｗｏｒｔｈ等将其归为真菌界黏菌门根肿菌纲［５］，而 Ａｌｅｘｏ
ｐｏｕｌｏｓ和Ｍｉｍｓ将其划分到真菌界鞭毛菌亚门根肿菌属［６］。

目前公认的观点是将根肿菌归到原生动物界根肿菌门根肿菌

纲根肿菌属［７］。

１．２　根肿菌的形态特征
根肿病菌的休眠孢子囊在寄主根部薄壁组织细胞内形

成，球形或扁圆形、单胞、无色或略带灰色，大小 １．６～
４．６μｍ，常密集呈鱼卵状［２］。休眠孢子表面有刺状突起，扫

描电镜下观察发现不同寄主休眠孢子的形态和大小略有差

异。例如：油菜根肿菌休眠孢子平均大小３．５μｍ［８］；甘蓝根
肿菌休眠孢子平均大小２．５μｍ［９］；小白菜根肿菌休眠孢子平
均大小２．８μｍ［１０］。不同寄主游动孢子的形态和大小也略有
不同，扫描电镜下观察游动孢子纺锤形或梨形，大小２．８～
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５９μｍ，同侧着生不等长的双鞭毛［１１］。另外，黄云等在观察

油菜根肿菌游动孢子的形态及变化过程时，首次观察到侵入

结构管腔［８］。

１．３　根肿菌的生活史及病害发生规律
根肿病菌生活史包括３个阶段：休眠孢子、根毛侵染和皮

层侵染（图１）［１２］。休眠孢子黏附在种子或带有病残体的土
壤及未腐熟的厩肥中越冬。在条件适宜时，休眠孢子萌发释

放一个椭圆形或者梨形双鞭毛的游动孢子，称为初级游动孢

子。这些初级游动孢子到达寄主根毛，穿透根毛细胞壁，并在

其内部形成初生原质团，初生原质团分裂形成游动孢子囊，每

个游动孢子囊含有４～１６个次级游动孢子，该阶段称为初级
侵染阶段。随后，次级游动孢子释放到土壤中，继而侵入根表

皮，并在根表皮细胞内定殖，形成大量的次级原质团，次级原

质团经减数分裂形成数百万个休眠孢子，此时根部肿大形成

根瘤，称为次级侵染阶段。当根肿组织分解后，这些休眠孢子

又释放到土壤中，从而完成整个侵染循环过程。当环境条件

适宜时，休眠孢子萌发进行再侵染。在这一系列过程中，休眠

孢子是如何聚集到根部，初级游动孢子能否直接侵入寄主根

表皮细胞，次级游动孢子能否再分化形成初级原生质团，为何

存在初级侵染和次级侵染２个阶段等问题仍然不清楚。

　　一般认为土壤酸碱度和温湿度与根肿病的发生非常密
切。根肿病发病的适宜土温在 １８～２５℃，土壤 ｐＨ值在
５．８～６．５，土壤湿度在６０％以上［１３］。发病程度与当年的温

度、降雨和土壤ｐＨ值等因素有关，其中温度对根肿病的发生
至关重要。当温度低于１２℃或者高于２５℃时，不利于根肿
病的发生［１４－１５］。Ｂｕｃｚａｃｋｉ等认为播种后第２周和第３周的
温度和光照水平对根肿病的发生影响最大［１６］。Ｓｈａｒｍａ研究
发现不同温度条件影响根肿菌侵染寄主，而且发病的严重程

度与温度有显著的相关性［１７－１８］。

２　根肿菌的生理小种鉴定

根肿菌的生理小种鉴定直接关系到根肿病抗病品种的有

效选育，因此国际上一直非常重视根肿菌生理小种的划分和

鉴定。１９３１年，Ｈｏｎｉｇ最先发现不同来源的根肿菌引起的寄
主反应存在显著差异，证实根肿菌存在小种分化［１９］。１９６５
年，Ｗｉｌｌｉａｍｓ采用 ２个结球甘蓝品种 ＪｅｒｓｅｙＱｕｅｅｎ和 Ｂａｄｇｅｒ
Ｓｈｉｐｐｅｒ以及２个芜菁甘蓝品种 Ｌａｕｒｅｎｔｉａｎ和 Ｗｉｌｈｅｌｍｓｂｕｒｇｅｒ
对多个国家的根肿菌小种进行鉴定，正式提出 Ｗｉｌｌｉａｍｓ鉴别

系统［２０］。随后，Ｂｕｃｚａｃｋｉ等选用国际上不同研究小组的寄主
材料于１９７５年建立了一套ＥＣＤ（Ｅｕｒｏｐｅａｎｃｌｕｂｒｏｏｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ
ｓｅｔ）鉴别系统［２１］。该系统由Ｂ．ｒａｐａＬ．Ｓｅｎｓｕｌａｔｏ（２ｎ＝２０）、
Ｂ．ｎａｐｕｓＬ．（２ｎ＝３８）和 Ｂ．ｏｌｅｒａｃｅａＬ．（２ｎ＝１８）３组十字花
科芸薹属寄主组成。自此，Ｗｉｌｌｉａｍｓ和 ＥＣＤ这２套鉴别系统
逐渐在欧洲、美国、加拿大、日本、中国等国家应用和推广。然

而，这２套鉴别系统各有优缺点。Ｗｉｌｌｉａｍｓ鉴别系统具有鉴
别寄主少、容易理解、操作方便等优点，但是对个别小种无法

明确鉴定，应用时存在一定的局限性。ＥＣＤ系统虽然对生理
小种划分相对准确，但是对鉴别寄主要求高，工作量大且命名

复杂，不适于抗病品种的选育。而且，该系统多数寄主是欧洲

油菜品种，在亚洲适用较为困难。此外，国际上还有 ｓｏｍé［２２］

和Ｋｕｇｉｎｕｋｉ［２３］２套鉴别系统，由于其适用范围窄，目前应用较
少［２４］。因此，有必要完善和改进根肿菌生理小种鉴定系统，

从而建立一套更加精确的、科学的、适合我国致病力分化特点

的生理小种鉴定系统，以满足我国对该病防控的需要。

３　根肿菌的分子生物学研究进展

３．１　根肿菌的分子检测
分子生物技术的发展为植物病害诊断提供了重要的技术

手段。１９９９年，Ｌｔｏ等首次将 ＰＣＲ（ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｃｈａｉｎｒｅａｃｔｉｏｎ）
技术应用到根肿菌的检测［２５］。Ｍａｎｚａｎａｒｅｓ等绘制了不同根
肿病菌单孢分离菌群的 ＲＡＰＤ图谱，发现同属某一特殊类型
的病原菌（Ｐ１）有共同的分子标记 －ＰＬ１４（１２００）［２６］。Ｃａｏ等
设计１对特异性引物检测出土壤中含量低于１０３个／ｇ的休
眠孢子以及被侵染３ｄ后根组织中的病原菌［２７］。由于该引

物快捷、简便、特异性强，目前被广泛应用于根肿菌的检测。

近年来，陆续发展的新技术（包括巢式 ＰＣＲ、Ｒｅａｌ－Ｔｉｍｅ
ＰＣＲ技术等）也被用于根肿病菌的检测和鉴定。Ｗａｌｌｅｎｈａｍ
ｍａｒ等成功利用巢式ＰＣＲ对天然病土进行检测［２８］。Ｓｕｎｄｅｌｉｎ
等利用根肿菌侵染后产生的特异性脂肪酸———花生四烯酸

（２０∶４），对土壤及植物组织中的根肿菌进行定量检测［２９］。

Ｗａｌｌｅｎｈａｍｍａｒ等又利用荧光定量 ＰＣＲ技术检测出土壤中有
休眠孢子３０００个／ｇ［３０］。目前，国内在根肿菌分子检测方面
也取得了较快的进展。杨佩文等设计了１对核糖体基因 ＩＴＳ
区段的特异性引物，成功用于不同寄主根肿菌的检测［３１］。尹

全等根据ＧｅｎＢａｎｋ上已发表的根肿病菌基因片段序列设计
了１对特异性引物，有效、快速地检测病原菌［３２］。李金萍等

通过荧光定量 ＰＣＲ的方法检测出土壤中有休眠孢子
１０００个／ｇ［３３］。这些分子检测技术为精确预测田间病害的发
生趋势、病菌分布及病害防治提供了可靠的依据。

３．２　根肿菌的分子致病机理
根肿菌是一种非常重要的专性寄生致病菌，明确其致病

分子机理，对培育抗性新品种及病害防治具有重要意义。由

于病原菌基因组信息相当少，ＧｅｎＢａｎｋ数据库仅公布了根肿
菌的２００多个核苷酸序列。Ｂｕｌｍａｎ等利用ＳＳＨ技术（ｓｕｐｒｅｓ
ｓｉｏｎｓｕｂｓｔｒａｃｔｉｖｅｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ）和 ＲＡＣＥ（ｒａｐｉｄａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆ
ｃＤＮＡｅｎｄｓ）技术成功克隆了 ７６个基因的全长或部分序
列［３４］。目前，已报道的一些功能基因包括 Ｙ１０、ＰｂＴＰＳ、ＰｂＳＴ
ＫＬ１、ＰｂＢｒｉｐ９、ＰｂＣＣ２４９、ＰＲＯ１［３５］。Ｉｔｏ等首次利用 ＲＮＡ指纹
技术（ＲＮＡｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ）和 Ｎｏｒｔｈｅｒｎｂｌｏｔ技术，分离和克隆
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到１个在根肿菌营养生长阶段特异表达的基因 Ｙ１０［３６］。
Ｂｒｏｄｍａｎｎ等研究发现根肿菌侵染寄主时，其海藻糖 －６－磷
酸合成酶（由ＰｂＴＰＳ编码）生成大量的海藻糖，影响寄主植物
的代谢和生长［３７］。随着现代分子生物技术的发展，人们通过

各种方法寻找侵染过程中的差异表达基因。Ａｎｄｏ等利用差
异筛选分析法（Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｄｉｓｐｌａｙａｎａｌｙｓｉｓ）鉴定到１个ＰｂＳＴ
ＫＬ１基因，该基因编码类丝氨酸／苏氨酸激酶，在根肿菌侵染
寄主３０ｄ后表达量显著增加［３８］。Ｓｉｅｍｅｎｓ等通过选取不同的
侵染点，检测了 １２个 ｃＤＮＡｓ的表达，结果发现 ＰｂＢｒｉｐ９和
ＰｂＣＣ２４９在根肿菌侵染寄主过程中显著表达［３９］。最近，Ｆｅｎｇ
等鉴定并克隆到１个丝氨酸蛋白酶 Ｐｒｏ１，该蛋白属于 Ｓ２８蛋
白酶家族，具有蛋白酶水解活性，能够促进休眠孢子的萌

发［４０］。随后，Ｆｅｎｇ等又利用Ｄｏｔｂｌｏｔ和Ｒｅａｌ－ｔｉｍｅＰＣＲ分析
比较，发现在根肿菌次级游动孢子阶段存在着许多上调和下

调表达的基因，进一步阐明了根肿菌存在初级侵染和次级侵

染２种不同的侵染机制［４１］。最近，Ｆｅｎｇ等在根肿菌分子致病
机理方面又有了新的突破［４２］。首次通过 ＰＥＧ介导的方法将
绿色荧光蛋白（ｇｒｅｅｎｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｔｐｒｏｔｅｉｎ，ＧＦＰ）导入根肿菌菌
株中并进行了 ＰＣＲ验证，转化效率约达到５０％，但转化菌株
中未观察到绿色荧光。近年来，国内外虽然在根肿病分子致

病机理方面的研究有所进展，但是对致病相关基因报道的较

少，特别是在侵染过程中如何表达和调控的仍不清楚。

４　根肿病的防治

４．１　抗病品种的选育
根肿病是十字花科作物的重要病害之一，大多数作物品

种对根肿病都是高感的。因此，大多数育种学家期望通过鉴

定抗根肿病的Ｒ基因达到培育抗病品种的目的。研究表明Ｒ
基因是一个多基因家族，这些家族蛋白能够识别效应因子并

激发植物的防卫反应，产生过敏反应。最近研究发现芸薹属

作物Ｂ．ｒａｐａ含多个抗根肿病ＣＲ基因和１～２个数量性状位
点（ＱＴＬ）［３５］。Ｖｏｏｒｒｉｐｓ报道一些抗根肿菌的甘蓝（Ｂ．ｏｌｅｒａ
ｃｅａ），随后又从Ｂ．ｏｌｅｒａｃｅａ上发现了２个抗根肿病的数量性
状位点ｐｂ－３和 ｐｂ－４［４３］。另外，Ｍａｎｚａｎａｒｅｓ－Ｄａｕｌｅｕｘ从甘
蓝型油菜上分离到１个抗性基因Ｐｂ－Ｂｎ１［４４］。目前，虽然已
有一些商品化的抗性品种，但是单基因抗性强，对病菌的选择

压力大，根肿菌易出现遗传和致病力的变化，促进新小种的出

现，导致有些抗性品种容易失去抗性，因此不断筛选和培育具

有多个抗性的新品种是今后防治根肿病的目标。

４．２　农业措施
目前，防治根肿病的农业措施包括３个方面。一是土壤

处理，通过改良土壤，改变土壤酸碱度，以降低根肿病发病

率［４５］。钙盐处理既可以调节土壤的 ｐＨ值，又可以增加土壤
中可交换Ｃａ２＋的浓度从而减轻病菌的危害［４６］。在整地施肥

时，结合增施熟石灰、草木灰或蛋壳粉等碱性物质，改变土壤

酸性状况［４７］。另外，研究表明硼处理能够减少根肿病的发生

概率［４８］。二是加强田间管理，农用机械和设备使用后要及时

清理、消毒，园区彻底清除病残体并烧毁。三是轮作，与非十

字花科作物轮作３年以上，能有效减轻根肿病的发生［４９］。

４．３　化学防治
据报道，五氯硝基苯、氟啶胺、甲基二硫代氨基甲酸钠、氰

霜唑、百菌清等化学药剂对根肿病均有一定的防效［５０－５１］。播

种前用化学药剂对种子、苗床、土壤进行消毒处理，对根肿病

有一定的防治效果。大田试验表明５０％氟啶胺和１０％氰霜
唑对白菜根肿病具有较好的防治效果［５２］。孙道旺等发现用

７５％百菌清于苗期灌根２次能有效地防治白菜根肿病，且无
农药残留［５３］。李妍等比较灌根法和拌药法对白菜根肿病的

防效，发现５０％氟啶胺悬浮剂拌药处理的防效更好［５４］。

４．４　生物防治
除了选育抗病品种、化学防治、农业措施等手段防治根肿

病外，生物防治成为目前防治的一个重要手段。多年来，人们

对生防菌的生防应用、生物药剂的开发及生防机制做了大量

尝试和深入的研究。有研究表明，土壤中的生物拮抗菌对根

肿菌的防治效果明显。其中生防真菌主要有茎点霉属真菌

Ｐｈｏｍａｇｌｏｍｅｒａｔａ［５５］、木 霉 菌 Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ（ＴＣ３２、ＴＣ４５、
ＴＣ６３）［５６］、枝顶孢属真菌 Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍａｌｔｅｒｎａｔｕｍ［５７］、粘帚菌
Ｇｌｉｏｃｌａｄｉｕｍｃａｔｅｎｕｌａｔｕｍ［５８］以及大白菜根部的一种内生真菌
Ｈｅｔｅｒｏｃｏｎｉｕｍｃｈａｅｔｏｓｐｉｒａ［５９］。已有研究表明，利用生防细菌和
放线菌对防治根肿病也有一定效果。如细菌类枯草芽孢杆菌

（ＢａｃｉｌｌｕｓｓｕｂｔｉｌｉｓＱＳＴ７１３）［６０］、枯草芽孢杆菌 （Ｂ．ｓｕｂｔｉｌｉｓ
ＸＦ－１）［６１］以及放线菌ＳｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓｉｓｏｌａｔｅＳ９９［５６］、Ｍｉｃｒｏｂｉｓｐｏｒａ
ｒｏｓｅａｓｕｂｓｐ．ｒｏｓｅａ（Ａ００４、Ａ０１１）［６２］、Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓｏｌｉｖｏｃｈｒｏｍｏｇｅ
ｎｅｓ（Ａ０１８）［６２］、Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓｇｒｉｓｅｏｒｕｂｅ（Ａ３１６、Ａ１０）［６３］ 和
ＹＮ－６［６４］都可以有效地控制根肿病。目前，一些生防菌已被
开发和商品化生产，为根肿病的防治提供了新的方向。

５　问题与展望

５．１　从分子水平上检测根肿病菌
由于根肿菌具有不同于其他物种的特性，利用分子生物

学方法鉴定病原菌将是未来发展的趋势，有利于及时控制病

原菌的传播及制定有效的防治策略。近年来，分子检测技术

从最初的普通ＰＣＲ发展到荧光定量 ＰＣＲ［６５］，然而，分子检测
技术特别是荧光定量 ＰＣＲ技术对引物灵敏度和精确度的要
求比常规ＰＣＲ更高。目前，基于新靶标序列建立的检测体系
为病原菌的检测应用提供了理论依据和方向。例如，用来检

测大豆枯萎病的甾醇 １４α－去甲基化酶基因（Ｓｔｅｒｏｌ１４α－
ｄｅ－ｍｅｔｈｙｌａｓｅ，ＣＹＰ５１Ｃ）的特异序列，相比 ｒＤＮＡ－ＩＴＳ、
β－ｔｕｂｕｌｉｎ序列，更加快速、高灵敏度、稳定［６６］。因此，利用高

度保守的基因序列作为分子检测的新靶标建立根肿菌的快速

检测体系，可以为持续高效控制根肿病提供可靠且准确的鉴

定方法。

５．２　加深对根肿菌分子致病机理的研究
由于根肿菌全基因组信息不足，遗传转化困难，因此分子

致病机理研究进展十分缓慢。近年来，国外对根肿菌致病机

制的研究取得了很大的进展。根肿菌遗传转化体系的建立，

进一步加深了对根肿菌致病分子机制的理解，极大地促进了

根肿病致病系统中多领域的研究。目前运用分子生物学手段

鉴定致病相关基因已经越来越方便，例如 ＳＳＨ技术、
Ｄｏｔ－ｂｌｏｔ技术、ＤＮＡ芯片技术、双向电泳技术等。Ｆｅｎｇ等研
究表明根肿病菌存在初级侵染和次级侵染２种不同的侵染机
制［４１］。因此，研究侵染过程各阶段重要基因的功能，可为药

剂研发提供潜在的分子靶标，为筛选新的抗源和制定新的控
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制策略提供重要的指导意义。

５．３　生物防治是未来防治的一大趋势
根肿病的防治一直是国内外研究的重点和热点。目前，

防治根肿病的措施很多，其中化学防治和种植抗病品种是防

治根肿病的重要手段。但是，由于该病原菌生理小种的多样

性和易变性，导致抗病品种推广数年后易失去抗性，而目前化

学药剂防效不佳，同时长期大量使用化学农药增加了十字花

科作物体内有毒物质的积累和残留，给人类健康带来危害。

利用生物防治不仅避免了这一系列问题，而且安全、有效，在

植物病害防治中已经成为一种十分重要且有效的措施。然

而，生物防治也有一定的局限性，如容易受到环境因素的影

响，作用效果不如化学防治明显。因此，应不断加深生防菌生

防机制的研究，提高生防菌的生防效果和稳定性，为生物防治

带来新的契机和应用前景。
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