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　　剑兰又名菖兰、唐菖蒲，是鸢尾科多年生草本
植物，唐菖蒲原产于南非和地中海地区，在世界各

地广泛栽培［１］，常见的病害有根腐病、萎蔫病、叶枯

病和病毒病等。我国通常作春植球根栽培，在栽培

管理中病虫害防治非常重要，延误诊治或措施不当

都会造成品质下降、减产甚至绝收［２］。据相关文献

记载，美国１９４７年曾有剑兰花枯姜叶斑病发生的报
道，此病首先在佛罗里达州发现，之后，亚拉巴马

州、纽约州、威斯康星州及太平洋西岸地区都有此

病发生的报道。１９８６年有资料报道，在深圳平湖区
栽植剑兰花的年收入减少２０万元，其中一个主要原
因就是遭到剑兰花枯姜叶斑病的危害［３］。由此看

来，剑兰病害对剑兰的观赏种植、大面积推广栽培

都有严重威胁，开展剑兰病害调查和病原物的研究

有着重要的意义。

本试验对山东省临沂市兰山区、罗庄区、河东

区及北城新区的观赏花卉剑兰的调查和病原物进

行了研究，旨在为剑兰病害的防治提供理论依据和

指导。

１　材料与方法

１．１　病害调查及样品采集
２０１６年４月至２０１７年８月对临沂市兰山区、罗

庄区、河东区及北城新区剑兰叶斑病进行调查，在

调查过程中对其侵染规律、流行状况、感病情况、发

病症状等进行了观察、记录和拍照，同时采集具有

代表性的感病叶片用于病原菌的分离。

１．２　病原菌的分离、纯化和鉴定
１．２．１　病原菌的分离、纯化　采用常规组织分离方
法，挑取适量剑兰叶片病斑组织，置于 ＰＤＡ培养基
平板上２５℃恒温培养１～２周，在体视镜下挑取单
菌落，并制片观察，然后再利用单孢分离法进行纯

化培养，由此得到的菌株为纯菌株。对分离物平板

进行编号，同时记录其菌落特征和显微特征。

１．２．２　致病性测定　用０．２～０．５ｃｍ的打孔器在
分离得到的纯菌落上打孔，分别得到若干数量的菌

饼。选择健康的剑兰植株中部、上部叶片进行接

种，将剑兰叶片的表面用７５％乙醇消毒，以菌饼为
接种体进行接种，每种菌接２张叶，１张刺伤（用无
菌牙刷在叶片表面刷３下），另１张不刺伤，每张叶
片接种６～１０个菌饼，同时设置对照。接种后保湿
２４ｈ，每隔１～２ｄ观察其致病情况，连续观察１５ｄ
以上，测定其致病性。

１．２．３　病原菌的确认
１．２．３．１　柯赫氏法则验证　将纯化后的致病性菌
株回接种到健康的剑兰叶片上，观察有刺伤的叶片

症状和无刺伤的叶片症状与田间自然发病是否相

同，并设置对照。对发病叶片的病斑进行常规分

离，以此确认接种菌是否为剑兰叶斑病的病原菌。

１．２．３．２　叶片病斑组织解剖观察　选取含有病斑
的剑兰叶片，用清水冲洗干净，然后再用无菌水洗

１～３遍，保证叶片表面没有附着其他微生物和尘土
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颗粒。利用徒手切法切取病斑及其周围的叶片组

织，选取合适材料制成玻片，用于病原菌的显微观

察和验证。

１．２．４　病原菌形态学的特征观察　病原菌的培养
性状观察，将病原菌移接于 ＰＤＡ平板上，２５℃培养
７～１４ｄ，记录菌落形态和颜色，检测分生孢子的形
状和大小等形态学特征。

１．２．５　病原菌ｒＤＮＡ－ＩＴＳ的ＰＣＲ扩增和序列分析
１．２．５．１　病原菌总 ＤＮＡ的提取　试验菌株为
ｌｙｘｊｊ０１２。菌丝培养用马铃薯葡萄糖液体培养基
（ＰＤＢ），２８℃、１５０ｒ／ｍｉｎ振荡培养３ｄ，离心收集菌
丝体，经冷冻干燥后置于 －２０℃冰箱保存。利用
Ｏｍｅｇａ公司试剂盒提取ＤＮＡ。
１．２．５．２　ｒＤＮＡ－ＩＴＳ的 ＰＣＲ扩增与序列测定　采
用真菌核糖体基因转录间隔区（ＩＴＳ）通用引物 ＩＴＳ１
（５′－ＴＣＣＧＴＡＧＧＴＧＡＡＣＣＴＧＣＧＧ－３′）和ＩＴＳ４（５′－
ＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ－３′）扩增该病原菌的
ＩＴＳ和５．８ＳｒＤＮＡ。ＰＣＲ反应采用５０μＬ反应体系，
包括模板 ＤＮＡ溶液 ２．０μＬ（约 １０ｎｇ）、１０×ＰＣＲ
ｂｕｆｆｅｒ５．０ μＬ、２．５ ｍｍｏｌ／Ｌ ｄＮＴＰ ４．０ μＬ、
７．５ｐｍｏｌ／μＬＩＴＳ１和 ＩＴＳ４引物各 １．５μＬ、５Ｕ／μＬ
Ｔａｑ酶（含 ＭｇＣｌ２）０．５μＬ、加 ｄｄＨ２Ｏ至 ５０μＬ。扩
增反应程序为：９４℃预变性３ｍｉｎ；９４℃变性１ｍｉｎ，
５５℃退火１ｍｉｎ，７２℃延伸１．５ｍｉｎ，３５个循环；最
后７２℃延伸５ｍｉｎ。ＰＣＲ产物经琼脂糖凝胶电泳检
测。切胶回收ＰＣＲ产物，委托山东省农业科学院测

序中心进行纯化和序列测定。

１．２．５．３　病原菌 ｒＤＮＡＩＴＳ序列分析　将菌株
ｌｙｘｊｊ０１２的 ｒＤＮＡ ＩＴＳ序列在 ＮＣＢＩ网站上，用
ＢＬＡＳＴ软件与ＧｅｎＢａｎｋ中已知种属的ｒＤＮＡ进行序
列比对和同源性分析，或者参照 ＤＮＡＭＡＮ和 Ｍｅｇａ
６．０软件，构建系统发育树，用以辅助鉴定病原菌的
种类。

２　结果与分析

２．１　剑兰叶斑病的危害与症状特点
剑兰叶斑病在各城区均有发生，发病严重的田

块病叶率可达 ２０％以上，特别是在 ７—８月，气温
高，降雨多，该病可在２周左右暴发流行，造成大量
的叶片快速感病。该病主要危害剑兰的叶片，也可

危害茎部。通常是中部、下部叶片先发病，而且发

病较为严重，病斑初为灰白色或者淡褐色小斑点，

后扩展成近圆形、椭圆形或不规则形（图 １－Ｂ、
图１－Ｃ），病斑边缘不整齐，有明显轮生症状，灰褐
色至灰白色，稍凹陷，有时可出现不规则的同心轮

纹，病斑可相互连结成片，湿度大时叶片正面有橘

红色黏质小点。有时叶尖先发病，病原菌通过流

水、风或其他方式把孢子传播到其他部位，甚至导

致整个叶片发病，最后严重时整片叶枯死。叶片干

枯部分经雨后或者在冬季常常有黑色或者褐色颗

粒点状物，该颗粒物为病原菌分生孢子器。通常下

部叶片受害较为严重，危害症状见图１－Ａ。

２．２　病原菌的鉴定
２．２．１　病原菌的分离和纯化　从临沂市各城区采
集剑兰病叶若干，从中选取 １２张具有代表性的叶
片，于ＰＤＡ培养基平板上分离病原菌２５℃条件下
培养，各标样均于４～７ｄ长出相似的灰白色、绒毛
状菌落，５～７ｄ菌落开始变成灰褐色。将纯化后的
菌株分别编号为ｌｙｘｊｊ００１～ｌｙｘｊｊ０１２。

２．２．２　病原菌的确认
２．２．２．１　柯赫氏法则验证　将１２个纯化后的菌株
重新接种到健康的剑兰叶片上（图 ２），回接 ７～
１４ｄ，接种菌丝块的剑兰叶片全部发病，有刺伤的叶
片发病比无刺伤的叶片早１～４ｄ，症状与田间观察
到的相同，对照不发病；用发病的病斑进行常规分

离，再次获得与原分离菌完全一致的病原菌，根据
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柯赫氏法则，证明接种菌即为剑兰叶斑病的病原菌。

２．２．２．２　叶片病斑组织解剖观察验证　选取含有
病斑的剑兰叶片，用清水冲洗干净，然后再用无菌

水洗１～３遍，保证叶片表面没有附着的其他微生物
和尘土颗粒。利用徒手切法，切取病斑及其周围的

叶片组织，选取合适材料制成玻片，用于病原菌的

显微观察和验证，验证结果如图３－Ａ、图３－Ｂ。从
图３可以看出，表面除病原菌菌丝和孢子之外，未见
其他菌丝和孢子。气孔周围的孢子形态特征和病

原菌分离物形态完全一致。从导管、筛管以及无明

显病斑的叶片中也观察到孢子的存在。由此可证

明，该菌为致病菌。

２．２．３　病原菌的形态特征
２．２．３．１　病原菌的菌落特征　分离到的１２个菌株
的形态特征基本一致，在２５℃ ＰＤＡ培养基上培养
５ｄ，形成圆形菌落，菌落平展，生长速度中等，菌落
灰白色至淡褐色，菌丝部分埋生、部分表生，背面淡

褐色（图４－Ａ、图４－Ｂ）。在１５℃ ＰＤＡ培养基上，
培养２～４周后，菌落颜色呈白色至淡褐色，短绒毛
状，较致密，４周后可见菌丝下面的颗粒状分生孢子
器（图４－Ｃ、图４－Ｄ、图４－Ｅ）。
２．２．３．２　显微特征观察　对２５个病害标样的１２

个病原菌株的鉴定均获得基本一致的结果，表明病

原菌组成比较单一。通过徒手切片法切取带有病

斑和黑色点状分生孢子器的剑兰新鲜叶片，制片在

显微镜下观察，观察结果见图５，孢子和菌丝在叶片
表面均有分布，而且孢子多聚集在气孔周围，其他

部位有零星分布；菌丝淡色在叶片表面呈不规则分

布，淡色，有分枝，偶见膨大厚垣细胞和褐色细胞的

集合体，菌丝体与分离培养物的特征较为一致，菌

丝宽度２～１０μｍ，膨大细胞端部宽度达１８μｍ。由
此可确认，导致叶片病害的病原菌是单一的真菌
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种类。

　　菌丝无色，表面光滑，多分枝，菌丝端部细胞多
膨大，且菌丝体常呈枝状（图 ５－Ｆ）。菌丝宽度
２．５～２５．０μｍ，无孢子产生，应该属于无性阶段。
这种特殊结构的存在可能有助于有性阶段分生孢

子器的形成。该菌在温度为１５℃条件下培养，菌落
生长缓慢，１４ｄ后菌落直径可达２．５～４．５ｃｍ，菌落
灰白色至淡褐色，菌丝体短绒毛状，其下可见黑色

分生孢子器颗粒（图４－Ｃ、图４－Ｅ）。挑去分生孢
子器在显微镜下观察，可见圆球状或者椭球状的分

生孢子器，分生孢子器黑色，单生，球形，直径２００～
３６０μｍ，分生孢子器开口不甚明显，成熟的或者挤

压后分生孢子器会产生１个以上的裂口，释放出分
生孢子（图５－Ａ、图５－Ｂ、图５－Ｃ）。菌丝淡色，有
分枝，菌丝端部常膨大呈球状或者椭球状，菌丝宽

度２～１０μｍ，光滑（图４－Ｄ、图４－Ｅ）。菌丝端部
特化成产孢细胞，柱状、光滑、淡色、４～８μｍ，分生
孢子梗短，孔口和分生孢子梗有时特化不明显，在

分生孢子器中的产孢结构与培养物基本相同。分

生孢子梗直或者弯曲，结构见图 ４－Ｄ、图 ４－Ｅ、
图４－Ｆ。分生孢子褐色，圆球形或者椭圆形，光滑，
直径３～９μｍ。菌落、产孢细胞、分生孢子和分生孢
子器的特征与丝兰褐疽病菌（Ｐａｒａｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉｏｐｓｉｓ
ｒｅｃｕｒｖｉｆｏｌｉａｅ）［４］的特征非常相似，但是，丝兰褐疽病
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菌有子囊壳和子囊，而分离物 ｌｙｘｊｊ０１２没有子囊壳
和子囊，所以不属于丝兰褐疽病菌。该菌的形态学

特征与丝兰小壳霉（Ｃ．ｃｏｎｃｅｎｔｒｉｃｕｍ）［５］、葡萄壳小
圆孢菌（Ｃ．ｃｏｎｃｅｎｔｒｉｃｕｍ）。丝兰小壳霉分生孢子卵
形至近球形，黄色，后变褐色，３．５μｍ×３．０～
４．５μｍ，而本分离物孢子多为球形，大小直径 ３～
９μｍ，由此可以看出该分离物不属于丝兰小壳霉，
但与核桃内生葡萄壳小圆孢菌（Ｃ．ｖｉｔｉｖｏｒｕｍ）［６］更
为相似，故将其暂定为葡萄壳小圆孢菌 （Ｃ．
ｖｉｔｉｖｏｒｕｍ）。
２．２．４　病原菌致病机理的初步观察　在植物与病
原菌的亲和互作中，一些真菌利用寄主表面的气孔

或创伤入侵。通常会产生一些由特化菌丝形成的

侵染结构，如侵染垫（ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｃｕｓｈｉｏｎ）、附着胞
（ａｐｐｒｅｓｓｏｒｉｕｍ）、吸器（ｈａｕｓｔｏｒｉｕｍ）等帮助病原真菌
入侵并与寄主建立寄生关系，造成植物感染［７－８］。

从本研究的观察结果可知，该病原菌侵染机制

有所不同，分生孢子从分生孢子器中释放出来后，

随雨水或者风力等散播作用首先聚集在气孔周围

（图６－Ｂ、图６－Ｇ、图６－Ｈ），之后分泌一种红色或
者褐色球状体，紧靠在细胞上；这些球状体内含叶

绿素和其他褐色物质，多聚集在气孔周围，而且气

孔周围的小球与其他位置相比较大。最大的直径

７０μｍ，小球慢慢往其他细胞扩散，同时细胞也慢慢
变成褐色，气孔周围的细胞内积累大量的褐色物

质，这些褐色物质可能是酚类物质。致病因子一般

包括各种酶类，如胞壁降解酶、毒素、生长调节物质

及其类似物。至于这种红色球和褐色球是液泡还

是其他什么物质，是不是直接侵染因子，有待于进

一步研究。受害部位褐变后，细胞丧失正常功能而

变为深褐色病斑，有时也特化成分生孢子器（图６－
Ａ、图６－Ｃ、图６－Ｄ、图６－Ｅ、图６－Ｆ、图６－Ｉ）。

２．２．５　病原菌ｒＤＮＡ－ＩＴＳ的序列分析及同源性　
因为真菌形态学特征受培养基和基质影响较大，所

以单纯进行形态学分类还缺乏一定的科学性。为

进一步确定该分离物是否为丝兰小壳霉，本研究从

１２个菌株中随机选取菌株 ｌｙｘｊｊ０１２，克隆并分析该
菌的ｒＤＮＡ－ＩＴＳ序列。菌株 ｌｙｘｊｊ０１２的 ＰＣＲ扩增
产物经琼脂糖凝胶电泳检测，得到１个５６８ｂｐ的基
因序列片段（图７）。将菌株ｌｙｘｊｊ０１２的ｒＤＮＡＩＴＳ基
因序列与ＧｅｎＢａｎｋ中已有的２１个亲缘关系较为相
近的ＤＮＡ序列进行同源性比较，构建系统进化树，
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结果见图８。从同源性比较可知，该菌株与丝兰小
壳霉 （菌株登录号为 ＭＨ８６０８８９．１）同源性１００％，
与拟暗球腔菌 Ｐ．ｐｈａｃｉｄｉｏｍｏｒｐｈａ（菌株登录号为
ＦＪ４６２７４２．１）、丝兰褐疽病菌 （菌株登录号为
ＡＹ９５７４７６．１和 ＭＮ１２１３４０．１）、葡萄壳小圆孢菌（菌
株登录号为ＥＵ５２００５８．１）和Ｐ．ｙｕｃｃａｅ（菌株登录号
为ＫＹ５５４４８２．１）同源性均为９９％。由图８可知，与
该菌株亲缘关系较近的是拟暗球腔菌和丝兰褐疽

病菌，其次是丝兰小壳霉、Ｐ．ｙｕｃｃａｅ和葡萄壳小圆
孢菌。该菌与丝兰褐疽病菌、Ｐ．ｙｕｃｃａｅ和拟暗球腔
菌的同源性达９９％，但是由于本分离物不产子囊和
子囊孢子，所以该分离物不属于此三者。除此之

外，该菌与丝兰小壳霉同源性为１００％，但是形态特
征明显不同。综上所述，该分离物 ｌｙｘｊｊ０１２与葡萄
壳小圆孢菌种类最为接近，故将其鉴定为葡萄壳小

圆孢菌。

３　结论与讨论

利用该菌的形态特征和 ｒＤＮＡ－ＩＴＳ基因序列
系统发育分析，结合柯赫氏法则和叶部解剖特征观

察，确认了剑兰叶斑病的病原真菌为葡萄壳小圆

孢菌。

３．１　剑兰病原菌的种类存在多样性
深圳动植物检疫所剑兰花枯萎叶斑病调查组

１９８６研究报道，剑兰花枯萎叶斑病病原菌为弯孢霉
菌［Ｃｕｒｖｕｌａｒｉａｌｕｎａｔａ（Ｗａｋｋｅｒ）］。梁丽华报道，３种
剑兰病害颈腐病（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｍａｒｇｉｎａｔａ）、叶枯病
（Ｂｏｔｒｙｔｉｓｇｌａｄｉｏｌｏｒｕｍ）和镰刀菌烂病 （Ｆｕｓａｒｉｕｍ
ｘｙｓｐｏｒｕｍ）［９］，表明剑兰上的病害不止１种。丝兰和
剑兰为同一科植物，形态特点较为相似。田雪亮等

研究报道，丝兰轮纹斑菌为丝兰褐斑病病原菌［１０］，

贲海燕报道，曾在丝兰上发病，并命名褐疽病［１１］，于

丽娜采用核糖体转录间隔区（ＩＴＳ）对冬枣（Ｚｉｚｙｐｈｕｓ
ｊｕｊｕｂａ）黑点病病原菌进行分子水平上的鉴定，利用
通用引物扩增了病原菌桑壳小圆孢菌 （Ｃ．
ｆｕｃｓｉｄｕｌｕｍＳａｃｃ），该菌属半知菌亚门腔孢纲球壳孢
目盾壳霉属［１２］。问小强研究了核桃内生菌葡萄壳

小圆孢菌的次生代谢物［６］。呼洪图报道了葡萄白

腐菌［Ｃ．ｄｉｐｌｏｄｉｅｌｌａ（Ｓｐｅｇ．）Ｓａｃｃ］［１３］。徐文涛报道
了核桃内生真菌葡萄壳小圆孢菌［１４］，这为研究剑兰

病原菌的鉴定提供了资料。李晓琴对上海地区唐

菖蒲（剑兰）干腐病病原种类进行了分离鉴定，研究

了病原菌的生物学特性，将唐菖蒲（剑兰）干腐病病

原初步鉴定为唐菖蒲尖镰孢（Ｆ．ｏｘｙｓｐｏｒｕｍ）［１５］，从
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剑兰叶片上未发现该病原菌，但是笔者在研究的同

时也发现１株剑兰内生菌，该菌为变红镰刀菌（Ｆ．
ｉｎｃａｒｎａｔｕｍ），至于该菌是否为剑兰叶片致病菌还有
待于进一步研究。葡萄壳小圆孢菌在剑兰上尚属

首次报道。以上研究结果表明，不同地区剑兰叶部

病害的病原菌种类的确存在不同。所以，明确各地

的病原菌种类，对进一步研究该病的发生与流行，

以及通过品种改良来提高品种的抗病性均具有重

要意义。

３．２　侵染机制和生物学特性
本试验对菌丝侵染机制和生物学特性进行了

初步研究，未发现该分离菌 ｌｙｘｊｊ０１２产生子囊和子
囊 孢 子，但 Ｃｍａｒａ等 报 道，拟 暗 球 菌 属
（Ｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉｏｐｓｉｓ）真菌可产生 ３～５个子囊孢
子［１６］，这与本研究结果葡萄壳小圆孢菌的特点是不

同的。Ｌｅｅ等也未报道有子囊和子囊孢子的存在，
因此须要对ｌｙｘｊｊ０１２分离菌的其他特点继续开展深
入研究［４］。

３．３　分子鉴定的辅助作用
本研究利用培养特征鉴定菌种的同时，对剑兰

叶片制备切片进行观察，给柯赫氏法则提供了解剖

特征方面的依据。相关学者认为，仅根据形态学特

征来进行病原菌种的鉴定与分类通常是不适当的，

所以在此基础上，笔者研究了 ｌｙｘｊｊ０１２菌株的
ｒＤＮＡ－ＩＴＳ基因序列。ＤＮＡＩＴＳ是介于１８ＳｒＤＮＡ、
５．８ＳｒＤＮＡ和２８ＳｒＤＮＡ之间的区域，该区域进化速
度较编码区快，可以提供足够多的变异来进行种间

或种内的分子系统研究。随着分子生物学技术的

发展，ｒＤＮＡ－ＩＴＳ序列分析已广泛应用于植物病原
真菌的分类和系统发育研究。本试验以传统的形

态学特征为基础，并对临沂市剑兰叶部病原菌

ｒＤＮＡ－ＩＴＳ序列进行分析和比对，从分子生物学水
平上将病原菌鉴定为葡萄壳小圆孢菌，为进行该病

害的防治和抗性品种选育研究提供理论依据。

３．４　应用开发前景
国内外有关盾壳霉属（Ｃｏｎｉｏｔｈｙｒｉｕｍ）内真菌的

研究多集中在其次生代谢物和生防功能的研究方

面，葡萄壳小圆孢菌具有重要的开发前景。Ｓｉｕ等
研究报道，盾壳霉属内真菌可以引起人类暗色丝孢

菌病［１７］。目前，国内外研究较多的是盾壳霉（Ｃ．
ｍｉｎｉｔａｎｓ）。该 菌 是 油 菜 菌 核 病 菌 （Ｓｃｌｅｒｏｔｉｎｉａ
ｓｃｌｅｒｏｔｉｏｒｕｍ）重要的重寄生菌，同时还会产生少量的
抗真菌物质［１７］。盾壳霉 ｃｍｓｉｔ１基因在菌核寄生盾

壳霉菌中不间断表达，导致其生长抑制和增强抗真

菌能力［１８］。用盾壳霉真菌可以防治由油菜菌核病

菌引起的大豆白腐病，减少农药的使用［１９］。盾壳霉

（Ｃ．ｍｉｎｉｔａｎｓ）是植物丝核病原菌的丝核和菌丝寄生
菌［２０－２１］。海洋生物内生真菌谷类锥孢菌（Ｃ．
ｃｅｒｅａｌｅ）可以产生ｐｈｅｎａｌｅｎｏｎｅ类次生代谢物［２２］。医

用植物裸茎
!

木（Ａｒａｌｉａｎｕｄｉｃａｕｌｉｓ）盾壳霉属内生菌
可以产生天然抗细菌活性物质［２３］。ｃｍｐａｃＣ因子是
盾壳霉重寄生作用调节的活化剂，也是草酸降解和

抗真菌活性的抑制剂［２４］。海洋藻生真菌谷类锥孢

菌可以产生多种 ｐｈｅｎａｌｅｎｏｎｅ物质［２５］。总之，有关

盾壳霉的研究报道较多，而有关该菌的研究报道较

少，因此，对该菌进一步研究具有广阔的前景。
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海南１７个辣椒品种对疫病抗性的鉴定
周　洋１，２，蓝国兵２，佘小漫２，周冬梅３，金宝红１，何自福１，２

（１．海南省东方市农业服务中心，海南东方５７２６００；２．广东省农业科学院植物保护研究所，广东广州 ５１０６４０；

３．江苏省农业科学院植物保护研究所，江苏南京２１００１４）

　　摘要：辣椒疫病是辣椒生产上主要病害之一，种植抗病品种是防治该病害最经济有效和绿色的措施。采用孢子悬
浮液苗期灌根接种法，对海南生产上推广应用的１７个辣椒品种进行鉴定与评价。结果表明，不同辣椒品种对疫病的
抗病性差异较大，金艳、泰丽、长艳３个品种表现免疫，红妃、热辣４号２个品种表现为高抗，金骄红玉、湘辣十七号、金
骄Ｍ６、权御天下４个品种表现为抗病，金骄３．０表现为中抗，而热甜３号、热甜５号、湘研珍丽、热辣３号、湘研６Ａ、金
骄神龙和热辣２号７个品种表现为高感。可见，朝天椒类对疫病的抗性优于其他辣椒，线椒次之，而牛角椒和甜椒抗
性较差。

　　关键词：海南；辣椒；疫病；抗病性；孢子悬浮液苗期灌根法；病情指数
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作者简介：周　洋（１９８４—），男，山东聊城人，硕士，农艺师，主要从事
农作物病虫害防控等技术推广。Ｔｅｌ：（０８９８）２５５１０４３９；Ｅ－ｍａｉｌ：
２７９４８９６８８＠ｑｑ．ｃｏｍ。
通信作者：何自福，博士，研究员，主要从事植物病理学研究，Ｔｅｌ：
（０２０）８７５９７４７６，Ｅ－ｍａｉｌ：ｈｅｚｆ＠ｇｄｐｐｒｉ．ｃｏｍ；金宝红，高级农艺师，
主要从事农业技术推广，Ｔｅｌ：（０８９８）２５５１０４３９，Ｅ－ｍａｉｌ：ｄｆｊｂｈｏｎｇ＠
ｓｉｎａ．ｃｏｍ。

　　辣椒（ＣａｐｓｉｃｕｍａｎｎｕｕｍＬ．）是茄科辣椒属的１
年生或多年生作物，起源于中南美洲热带地区，明

末清初时传入我国［１］。近年来，我国辣椒种植面积

在 １５０万 ～２００万 ｈｍ２／年，占全国蔬菜总面积的
８％～１０％，居于各种蔬菜首位［２］。辣椒因富含丰

富的维生素并有芬芳的辛辣味而广受消费者欢迎，

世界有近 ３／４的消费者经常食用辣椒或辣椒制
品［３－５］。辣椒是海南省冬种主要作物之一，自１９８７年
起海南就开始栽培辣椒，种植面积达３０００ｈｍ２／年，且
逐年 增 加，２０１７年 海 南 省 辣 椒 播 种 面 积 达
４５４８９ｈｍ２，占蔬菜种植面积的１７．２９％，居于各种
蔬菜种植面积之首［６］。

辣椒疫病是由辣椒疫霉菌（Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａｃａｐｓｉｃｉ
Ｌ．）侵染引起的土传病害，是辣椒生产上一种毁灭
性病害［７－８］。１９１８年，首次在美国新墨西哥州发现
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