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　　摘要：从陕西不同地区采集蔷薇科、豆科、茄科等植物上具有炭疽病病症的标样８５份，共分离得到炭疽菌菌株４１
株，选取２１株菌株构建ＩＴＳ的系统发育树，结果显示，２１个果园周边寄主的炭疽病病原菌可初步分为８个类群，选取
其中５株代表性菌株进行多基因系统发育树的构建，结果表明胶孢炭疽菌和果生炭疽菌的菌株除可侵染苹果外，还可
侵染猕猴桃、辣椒、梨等寄主。对其中６个分类单元的１０株菌株在苹果上进行致病性测定，结果显示所有菌株有伤接
种均可发病；而归属为尖孢炭疽菌、猪毛菜炭疽菌和西蒙德炭疽菌的菌株无伤接种不能发病，证明它们对苹果没有致

病性；而分别归属于果生炭疽菌、胶孢炭疽菌和松针炭疽菌的菌株无伤接种都可以发病，并表现出典型的苹果炭疽病

症状，说明它们对苹果均为初侵染源，具有致病性，进一步证明果园周边梨、辣椒、猕猴桃等寄主可以作为苹果炭疽病

潜在的初侵染来源，为炭疽病的有效防治提供了理论基础。
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　　苹果炭疽病是在我国所有苹果产区普遍发生的一种重要
的苹果病害，它除可危害果实，造成苹果采摘期大量落果、运

输期及贮藏期果实腐烂，还可侵染枝干、果台甚至叶片，常年

病果率为１０％ ～３０％，病害流行年份甚至可造成苹果减产
５０％～７０％。分析病害流行原因，除天气因素外，控制菌源就
成了防止病害大规模暴发的一个重要因素。苹果炭疽病病原

菌的源头从何而来？清园不彻底，各种病果、僵果不移出果

园，病枝枯枝病虫多，杂草茂密，甚至用炭疽病病菌的其他寄

主植物作为果园屏障，在果园附近种植其他炭疽病病菌寄主

植物等都可能是病原菌的侵染源，在气候适宜时造成苹果病

害大流行。

对于植物病理学家来说，准确鉴定病原是研究植物病害

的基础。苹果炭疽病病原菌———炭疽菌属（Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ）早
期的分类主要根据寄主来源划分，造成了上千个所谓的“麻

雀种”，也证明了炭疽菌属是一种不存在寄主专一性的多寄

主植物病原真菌。在胶孢炭疽菌广义种的概念下，许多植物，

如梨、枣子、草莓、葡萄、辣椒、豆角等寄主都可以作为胶孢炭

疽菌的寄主，一些其他寄主植物病原菌在人为接种条件下也

能在苹果上致病。Ｐｈｏｕｌｉｖｏｎｇ等对辣椒、枣子、龙眼、番木瓜、
杨浦桃、香蕉等寄主上的胶孢炭疽菌研究发现，它们分别属于

不同的种或类群，因此认为胶孢炭疽菌不再是一个寄主范围

广泛的病原菌［１］。柿子炭疽病的病原菌也由胶孢炭疽菌变

为哈锐炭疽菌［２－３］。对尖孢炭疽菌的研究也得到类似的

结果［４－５］。

随着种级分类标准逐渐明确［６－７］、复合种种级界限划定，

更多植物病原炭疽菌种类须要重新厘定［８－９］。但是在重新划

定苹果炭疽菌种界限后，其他寄主植物的病原菌在自然条件

下与苹果炭疽病有无关系，能否作为苹果炭疽病的侵染来源？

本研究将通过种群多样性分析、致病性测定等探索这些炭疽

菌在自然条件下作为苹果炭疽病初侵染来源的可能性，以期

为针对性地防治苹果炭疽病提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　标本采集
２０１２年从陕西省礼泉县、眉县、扶风县、陇县、杨凌等地

区采集蔷薇科、豆科、柿科、猕猴桃科、茄科等植物上具有炭疽

病病症的样品８５份，共分离得到４６株炭疽菌，其中２５株分
离自辣椒（采自陕西省眉县）、１３株分离自柿子（采自陕西省
扶风县、杨凌等地区）、５株分离自梨（采自陕西省陇县和礼泉
县）、２株分离自猕猴桃（采自陕西省扶风县）、１株分离自菜
豆（采自陕西省礼泉县）（表１）。所有试验菌株均保藏于西
北农林科技大学真菌研究室。

试剂：ＤＮＡ标准分子量ＤＳＴＭ２０００，购自广州东盛生物科
技有限公司；十六烷基三甲基溴化铵（ｈｅｘａｄｅｃｙｌｔｒｉｍｅｔｈｙｌ
ａｍｍｏｎｉｕｍｂｒｏｍｉｄｅ，简称ＣＴＡＢ）、琼脂糖、ｂｕｆｆｅｒ、ｄＮＴＰ、Ｍｇ２＋、
ＴａｑＤＮＡ聚合酶等，均购自西安沃尔森生物技术有限公司。

仪器：ＢＸ５１显微镜、ＤＰ７２数码成像系统等，均购自日本
奥林巴斯株式会社；ＰｏｗｅｒＰａｃＴＭ电泳仪、Ｓ１０００ＴＭ ＰＣＲ扩增仪、
ＵｎｉｖｅｒｓａｌＨｏｏｄⅡ凝胶成像系统等，均购自伯乐生命医学产品
（上海）有限公司；Ｎａｎｏｄｒｏｐ２０００核酸蛋白检测仪，购自赛默
飞世尔科技（中国）有限公司；５８０４Ｒ冷冻高速离心机，购自
艾本德（中国）有限公司。

１．２　炭疽病病原菌的分离
对于具有炭疽病特征但不产孢的样品主要采用组织分离

法进行分离。先用７０％乙醇表面消毒，切取病斑交界处的组
织块放置在ＰＤＡ平板上，培养４ｄ后，挑取单个菌落菌丝，转
移到新的ＰＤＡ平板上，培养７ｄ将得到的纯菌株保存。对于
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已产生分生孢子团的样品则采用直接挑取法。在体视镜下直

接用灼烧过的接种针挑取分生孢子盘上分泌的分生孢子，将

其接种在新鲜的ＰＤＡ斜面上，挑取单个菌落菌丝，转移到新
的ＰＤＡ平板上，培养７ｄ后将得到的纯菌株保存。

表１　其他寄主炭疽病病原菌菌株分离结果

寄主 菌株编号
菌株数

（株）
采集地点

茄科 辣椒 Ｆ１１ＬＪＭＸ０１～
Ｆ１１ＬＪＭＸ２５

２５ 陕西省眉县

蔷薇科 梨 Ｆ１１ＬＺＬＸ１～
Ｆ１１ＬＺＬＸ４

４ 陕西省陇县

Ｆ１２ＬＺＬＱ１ １ 陕西省礼泉县

猕猴桃科 猕猴桃 Ｆ１１ＭＨＴ０２、
Ｆ１１ＭＨＴ０４

２ 陕西省眉县

柿科 柿子 Ｆ１１ＳＹＬ０１～
Ｆ１１ＳＹＬ０８

８ 陕西省杨凌

Ｆ１１ＳＦＦ０１～
Ｆ１１ＳＦＦ０５

５ 陕西省扶风县

豆科 菜豆 Ｆ１２ＤＪＬＱ１ １ 陕西省礼泉县

１．３　炭疽病病原菌的形态学观察
根据Ｓｕｔｔｏｎ的分类系统［１０］观察炭疽病病原菌在 ＰＤＡ和

燕麦培养基等２种培养基上的菌落形态。
１．４　ＤＮＡ提取和系统发育树的构建

供试菌株在ＰＤＡ培养基上２５℃恒温培养７ｄ，用接种针
挑取菌丝置于离心管中，用改良的 ＣＴＡＢ法［１１］提取基因组

ＤＮＡ。提取的ＤＮＡ用核酸蛋白检测仪测定浓度与纯度。扩
增反应程序为９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，５１℃退火
１ｍｉｎ，７２℃延伸１．５ｍｉｎ，４０个循环；最后７２℃延伸１０ｍｉｎ。
ＰＣＲ扩增产物用１．０％的琼脂糖凝胶电泳检测（１×ＴＡＥ电泳
缓冲液，１３０Ｖ电压），上样２．５μＬ，用荧光染料 ＥＺ－ＶＩＳＩＯＮ
Ｏｎｅ染色，扩增产物在凝胶成像系统下观察并拍照。
１．５　果园周边寄主炭疽病病原菌的苹果致病性测定

为考察果园周边其他寄主炭疽病病原菌是否会引起苹果

炭疽病的发生，成为果园内苹果炭疽病暴发的传染源，选择部

分代表性其他寄主炭疽病病原菌菌株进行苹果果实的致病性

测定，确定为室内苹果接种，接种挑选健康、表面没有疤痕伤

口的富士、秦冠苹果，由于有些供试菌株不产孢，为统一试验

条件，接种方法分别选用无伤／有伤菌饼接种。即在该菌株的
ＰＤＡ菌落边缘用打孔器打下直径为５ｍｍ的菌饼，同样在健
康果面上用昆虫针扎直径约５ｍｍ的伤口，将菌饼贴紧果面
伤口处，无伤接种则直接将菌饼黏在果面上，外面缠上保鲜膜

固定。所有果实外同样套上塑封袋，袋内用喷雾器喷雾保湿，

在２５℃恒温箱内暗培养。每个处理设３次重复。每 ５ｄ观
察１次，记录接种结果。对接种发病的果实通过组织分离法
转接ＰＤＡ平板，观察菌落形态。

２　结果与分析

２．１　系统发育分析
２．１．１　ＩＴＳ序列的系统发育分析　选择本试验所分离非苹
果寄主炭疽病病原菌中具有代表性的 ２１株菌株，另从
ＧｅｎＢａｎｋ上下载３６株最新模式种的炭疽菌序列，以冬青炭疽
菌（Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍｆａｌｃａｔｕｍ）为外群构建 ＩＴＳ序列的最大简约

（ｍａｘｉｍｕｍｐａｒｓｉｍｏｎｙ，简称ＭＰ）法系统发育树，共５５７个特征
碱基（包括空位）。最大简约法分析中有４６０个保守碱基，２５
个变异极高不具简约信息，７２个具简约信息；共保存了１００个
最大简约树。图１所示的ＩＴＳ序列系统发育树是保存的１２０个
最大简约树中的第１个（树长为１４０，一致性指数为０．８１４３，保留
指数为０．９７７１，重缩放后的一致性指数为０．７９５６），各分支标示
的支持率为最大简约法得到的自展支持率。

由图１可知，整个 ＩＴＳ序列的 ＭＰ法系统发育树拓扑结
构可分为２个大的分类群，在下半部分的尖孢炭疽菌复合群
中，Ｃｌａｄｅ１中采自菜豆上的菌株Ｆ１２ＤＪＬＱ１的分类无法确定，
因为它只与西蒙德炭疽菌（Ｃ．ｓｉｍｍｏｎｄｓｉｉ）ＣＢＳ１２６５２４最接
近但并没有聚在一枝，暂定其分类接近于西蒙德炭疽菌；

Ｃｌａｄｅ２中３株采自辣椒上的菌株（Ｆ１２ＬＪＭＸ２２、Ｆ１２ＬＪＭＸ２４、
Ｆ１２ＬＪＭＸ２５）与１株尖孢炭疽菌（Ｃ．ａｃｕｔａｔｕｍ）ＢＢＡ７１２９２聚
在一起，但没有支持率的支持，推测其序列与尖孢炭疽菌比较

相似，差异不大；Ｃｌａｄｅ３中４株采自梨上的病原菌菌株和１
株采自辣椒上的菌株 Ｆ１２ＬＪＭＸ１８都以较高的支持率（８１％）
与２株松针炭疽菌（Ｃ．ｆｉｏｒｉｎａｅ）（模式种ＣＢＳ１２８５１７和确定
种ＣＢＳ２３５．４９）、菟丝子炭疽菌（Ｃ．ｃｕｓｃｕｔａｅＣＢＳ１２８５５５和苹
果炭疽菌菌株Ｆ１０ＰＧＢＹＳ０８）聚在一枝，由于松针炭疽菌和东
方炭疽菌的亲缘非常相近，仅凭ＩＴＳ序列无法将其分开，还须
借助其他基因的系统发育分析才能进一步确定其分类，但因

这几个菌株的形态特征与东方炭疽菌中的苹果炭疽菌菌株差

异较大，因此初步推测这几株菌的分类为松针炭疽菌。而在

聚类分析图上半部分的胶孢复合群中，Ｃｌａｄｅ４中采自柿子上
的菌株Ｆ１１ＳＹＬ０７以６９％的支持率与哈锐炭疽菌（Ｃ．ｈｏｒｉｉ）
的模式种ＩＣＰＭ１０４９２聚在一个分枝，推测其分类比较接近
于哈锐炭疽菌；Ｃｌａｄｅ５中２株采自辣椒上的菌株Ｆ１２ＬＪＭＸ１７
和Ｆ１２ＬＪＭＸ２１则与１株新西兰炭疽菌（Ｃ．ａｏｔｅａｒｏａ）Ｃ１３０１．３
聚在一起，但没有支持率，初步分类暂定其为新西兰炭疽菌；

Ｃｌａｄｅ６中分别采自猕猴桃和辣椒上的４株菌株（Ｆ１１ＭＨＴ０２、
Ｆ１２ＬＪＭＸ１５、Ｆ１２ＬＪＭＸ１６、Ｆ１２ＬＪＭＸ２０）与 ３株胶孢炭疽菌
（Ｃ．ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ）（模式种 ＣＢＳ１１２９９９ 和确定种 ＣＢＳ
１１９２０４、Ｃ１２５４．３）聚在一起；Ｃｌａｄｅ７中分别采自猕猴桃、梨和
辣椒 寄 主 上 的 病 原 菌 菌 株 Ｆ１１ＭＨＴ０４、Ｆ１２ＬＺＬＱ１、
Ｆ１１ＬＪＭＸ１０、Ｆ１２ＬＪＭＸ１９与 ２株果生炭疽菌（Ｃ．ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ）
（模式种ＣＢＳ１３０４１６和确定种ＩＣＭＰ１７７８９）聚在一起，但支
持率较低；只有 Ｃｌａｄｅ８中菌株 Ｆ１１ＬＪＭＸ０９的分类无法单独
依靠ＩＴＳ序列准确区分，它与猪毛菜炭疽菌（Ｃ．ｓａｌｓｏｌａｅ）最为
接近但并没有聚在一枝，而且也没有支持率的支持，须要参考

其他基因的系统发育分析才能准确定位。

最后根据单基因ＩＴＳ序列系统发育树的初步分析，暂时
初步确定所选取的２１株其他寄主炭疽病病原菌的分类大概
为尖孢炭疽菌（Ｃ．ａｃｕｔａｔｕｍ）、新西兰炭疽菌（Ｃ．ａｏｔｅａｒｏａ）、
松针炭疽菌（Ｃ．ｆｉｏｒｉｎａｅ）、果生炭疽菌（Ｃ．ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ）、胶孢炭
疽菌（Ｃ．ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ）、哈锐炭疽菌（Ｃ．ｈｏｒｉｉ）、猪毛菜炭疽
菌（Ｃ．ｓａｌｓｏｌａｅ）以及西蒙德炭疽菌（Ｃ．ｓｉｍｍｏｎｄｓｉｉ）等８个类
群，其中只有果生炭疽菌和胶孢炭疽菌是在苹果炭疽病病原

菌中分离得到过的。虽然ＩＴＳ序列作为应用最为广泛的条码
基因，在大规模初步分析炭疽病病原菌分类时具有非常大的

优势，但进一步深入研究时，还须结合其他基因综合分析才能
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得到可靠的结果。因此，为确定与苹果炭疽病病原菌近缘的

Ｃｌａｄｅ３、Ｃｌａｄｅ６和Ｃｌａｄｅ７中炭疽菌的准确分类，还须进行多
基因系统发育分析。

２．１．２　多基因序列的系统发育分析　选择本试验所分离的
其他寄主炭疽病病原菌中与苹果炭疽病病原菌分类相近的５
株代表性菌株，另从ＧｅｎＢａｎｋ上下载４２株最新模式种的炭疽
菌序列，以冬青炭疽菌（Ｃ．ｆａｌｃａｔｕｍ）为外群构建 ＩＴＳ、ＡＣＴ、
ＧＡＰＤＨ、ＣＨＳ－１、ＴＵＢ２合并基因数据集的 ＭＰ系统发育树，
合并基因数据集的碱基序列数据集共有２００５个碱基，其中
保守位点有１２９８个，变异较高非简约信息位点有１６２个，简
约信息位点共５４５个。共保存了１００个最大简约树，第１个
最大简约树的参数为树长１４１７，一致性指数为０．７１２１，保留

指数为０．９２９８，重缩放后的一致性指数为０．６６２１，各分支标
示的支持率为最大简约法的自举支持率。

由图２可知，本试验中选取的５株代表性菌株共分成３
个分枝，第１个分枝（Ｃｌａｄｅ１）由１株本试验中分离自陕西省
陇县梨上的菌株Ｆ１１ＬＺＬＸ１以９５％的支持率与２株松针炭疽
菌（Ｃ．ｆｉｏｒｉｎａｅ）（模式种 ＣＢＳ１２８５１７及美国苹果上的 ＣＢＳ
２３５．４９）聚在一起，证明菌株Ｆ１１ＬＺＬＸ１应与松针炭疽菌同属
一个分类群单元。第２个分枝（Ｃｌａｄｅ２）包含１株分离自陕
西省眉县猕猴桃上的炭疽菌菌株Ｆ１１ＭＨＴ０２、６株苹果炭疽菌
（来自陕西省的５株和河南省的１株）和２株胶孢炭疽菌（Ｃ．
ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ）（模式种ＣＢＳ１１２９９９和美国的ＣＢＳ１１９２０４），
自举支持率为１００％，证明它们的分类单元应同属于胶孢炭
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疽菌。第３个分支（Ｃｌａｄｅ３）里３株分别采自梨、辣椒和猕猴
桃上的病原菌菌株以１００％的支持率自成一个小的分类枝，
说明这３株不同寄主的炭疽病病原菌５个不同基因的序列都
非常相近，并以８８％的支持率与３株苹果菌株（来自河南省
商丘市）和 １株果生炭疽菌（Ｃ．ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ）模式种 ＣＢＳ
１３０４１６聚在一起，证明这３株菌很可能属于果生炭疽菌，但
又与苹果炭疽病病原菌有着明显的遗传上的分化。

综上可知，５株代表性菌株可分为３个类群，分别为松针
炭疽菌（Ｃ．ｆｉｏｒｉｎａｅ）、胶孢炭疽菌（Ｃ．ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ）、果生炭
疽菌（Ｃ．ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ），其中只有归属于胶孢炭疽菌（Ｃ．
ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ）的菌株 Ｆ１１ＭＨＴ０２与苹果炭疽病病原菌完全

聚在一起；而归属果生炭疽菌（Ｃ．ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ）的３株病原菌菌
株（Ｆ１１ＭＨＴ０４、Ｆ１１ＬＪＭＸ１０、Ｆ１２ＬＺＬＱ１）则与苹果炭疽病病原
菌有着细微的区别，不能聚在一个分化枝但同属一个种；归属

松针炭疽菌的菌株 Ｆ１１ＬＺＬＸ１则与归属菟丝子炭疽菌（Ｃ．
ｃｕｓｃｕｔａｅ）ＣＢＳ１２８５５５区别很大，不能归为一个种。
２．２　非苹果来源炭疽病病原菌的致病性测定

对果园周边寄主炭疽病病菌菌株进行致病性测定，由表

２可知，与苹果炭疽病病原菌分类不同的菌株如尖孢炭疽菌
（Ｃ．ａｃｕｔａｔｕｍ）、猪毛菜炭疽菌（Ｃ．ｓａｌｓｏｌａｅ）、西蒙德炭疽菌
（Ｃ．ｓｉｍｍｏｎｄｓｉｉ）等种的菌株无伤接种苹果不能发病，证明这
些种对苹果没有致病性，不能作为苹果炭疽病的侵染源。但
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与苹果炭疽菌分类相同的种［果生炭疽菌（Ｃ．ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ）、松
针炭疽菌（Ｃ．ｆｉｏｒｉｎａｅ）和胶孢炭疽菌（Ｃ．ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ）］无
伤接种富士苹果都可以侵染，并呈现典型苹果炭疽病症状，即

先产生浅褐色圆形病斑，后逐渐加深，果面稍凹陷，接种处可

见白色菌丝（图３）。说明果生炭疽菌和胶孢炭疽菌的菌株除
对苹果具有致病性，可以作为苹果炭疽病潜在的侵染源，要特

别注意在果园内及周边地区清除这些寄主，以避免苹果炭疽

病的发生。

表２　不同寄主炭疽病病原菌菌株的致病性测试

炭疽病病原菌种名 菌株编号 寄主
不同接种方式的致病性

无伤接种 有伤接种

尖孢炭疽菌（Ｃ．ａｃｕｔａｔｕｍ） Ｆ１２ＬＪＭＸ２２ 辣椒 － ＋
松针炭疽菌（Ｃ．ｆｉｏｒｉｎａｅ） Ｆ１１ＬＺＬＸ１ 梨 ＋ ＋
果生炭疽菌（Ｃ．ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ） Ｆ１１ＬＪＭＸ１８ 辣椒 － ＋

Ｆ１１ＭＨＴ０４ 猕猴桃 ＋ ＋
Ｆ１１ＬＺＬＱ０１ 梨 ＋ ＋
Ｆ１１ＬＪＭＸ１０ 辣椒 ＋ ＋

胶孢炭疽菌（Ｃ．ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ） Ｆ１１ＭＨＴ０２ 猕猴桃 ＋ ＋
Ｆ１２ＬＪＭＸ２０ 辣椒 ＋ ＋

猪毛菜炭疽菌（Ｃ．ｓａｌｓｏｌａｅ） Ｆ１１ＬＪＭＸ０９ 辣椒 － ＋
西蒙德炭疽菌（Ｃ．ｓｉｍｍｏｎｄｓｉｉ） Ｆ１２ＤＪＬＱ０１ 菜豆 － ＋

　　注：“＋”表示致病；“－”表示不致病。

３　讨论与结论

我国是一个幅员辽阔物种丰富的国家，尤其在高温高湿

的多雨季节，植物炭疽病的发生就具有非常广泛的普遍性，甚

至有时在局部地区大规模的流行，如２００８年安徽砀山暴发的
梨炭疽病、贵州凤岗的辣椒炭疽病和２０１１—２０１３年在整个黄
河故道苹果产区暴发的苹果炭疽叶枯病等，都给当地农民带

来了巨大的经济损失［１２－１７］。作为苹果生产大国，我国苹果的

产量和销量已经连续多年居世界第一。为更好地防治苹果生

产中的重要病害，清除果园及周边地区侵染菌源就成为防治

病害大规模暴发的一个有力手段，而据报道炭疽菌除可侵染

苹果外，还可侵染同为蔷薇科的梨和海棠等植物，除此以外，

刘建标曾报道常作为苹果园防护林的刺槐也能被炭疽菌侵

染，病菌可在刺槐种荚上长期存活，靠风雨传播可造成与苹果

之间的交叉感染［１８］。

为考察果园周边寄主植物炭疽病病菌是否能成为苹果炭

疽病的潜在初侵染源，本研究从陕西各地采集蔷薇科、豆科、

茄科等植物上具有炭疽病病症的样品８５份，共分离得到４１
株炭疽菌菌株，选取具有代表性的２１株菌株，以冬青炭疽菌
为外群构建ＩＴＳ序列的ＭＰ系统发育树，结果显示２１个周边
寄主炭疽病病原菌菌株可分为８个类群，分别为尖孢炭疽菌、
新西兰炭疽菌、松针炭疽菌、果生炭疽菌、胶孢炭疽菌、哈锐炭

疽菌、猪毛菜炭疽菌、西蒙德炭疽菌等。选取其中可能与苹果

炭疽菌分类相同的５株代表性菌株进行多基因（ＩＴＳ、ＡＣＴ、
ＧＡＰＤＨ、ＣＨＳ－１和ＴＵＢ２）系统发育树的构建，结果显示５个
菌株可分为３个分类单元，分别为松针炭疽菌、胶孢炭疽菌、
果生炭疽菌，这表明从梨、辣椒和猕猴桃上分离得到的归属于

胶孢炭疽菌和果生炭疽菌的炭疽菌菌株与苹果炭疽菌菌株分

类相同，暗示了果园周边梨、辣椒和猕猴桃等寄主的炭疽病病

原菌可以作为苹果炭疽病潜在的初侵染源。

按分类和寄主的不同选取１０株代表性供试菌株进行苹
果上的致病性测试，结果显示与苹果炭疽病病原菌分类不同

的种，如尖孢炭疽菌、猪毛菜炭疽菌、西蒙德炭疽菌等种的菌

株无伤接种苹果时不发病，说明这些种对苹果没有致病性。

与苹果炭疽病病原菌分类相近的种，如果生炭疽菌、胶孢炭疽

菌和松针炭疽菌无伤接种苹果时都可以发病，并呈现典型的

苹果炭疽病症状，证明这些种的菌株对苹果具有致病性，因而

它们的寄主猕猴桃、辣椒和梨可作为苹果炭疽病的侵染源。

通过ＩＴＳ及多基因系统发育分析和致病性检测几种方法
相互验证，证实茄科的辣椒、猕猴桃科的猕猴桃以及蔷薇科的

梨等植物炭疽病病原菌菌株和苹果炭疽病病原菌菌株分类相

同，因此它们也可作为苹果果园炭疽病病原菌的初侵染源，在

建新园时要尽量避让，不要在种植有这些植物的周边建园，对

多年的老果园在平时的日常防护中也要特别加以注意，比如

有些果农为了增加自己的经济收入，在果园内经常种植类似

辣椒之类的蔬菜，而不知道这些蔬菜也有增加苹果炭疽病发

病的可能。如果果园内或周边有其他寄主，在防治苹果炭疽

病的同时也应对这些寄主进行预防，不能等到发病时才去治

疗，那时就可能已经造成严重的经济损失。

（下转第９６页）
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