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　　摘要：枸杞是我国宝贵的“药食同源”型植物资源，我国药典收载的唯一药用枸杞植物。枸杞鲜果属于多汁小浆
果，皮薄肉厚，水分含量高，采摘后容易被病原菌侵染，难以贮藏保鲜。为明确侵染不同品种枸杞鲜果的病原菌种类，

采用形态学、分子生物学等２种方法开展枸杞鲜果采后主要病原菌的分离鉴定研究，经鉴定和致病性确定链格孢属
（Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ）、葡柄霉属（Ｓｔｅｍｐｈｙｌｉｕｍ）、毛霉属（Ｍｏｃｕｒ）、曲霉属（Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ）是枸杞鲜果的主要致腐病原真菌，杆菌和沙
门菌的近似属为枸杞鲜果腐烂病害的潜在生防菌，同时发现，宁杞７号在枸杞主栽品种中具备明显的抗病优势。以上
结果可为枸杞鲜果采后腐烂病害拮抗菌的筛选和生物防治提供理论基础，也为今后枸杞及制品安全流通提供了技术

保障。
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　　枸杞（ＬｙｃｉｕｍｂａｒｂａｒｕｍＬ．）是茄科枸杞属多年
生落叶小灌木，广泛分布于我国西北干旱和半干旱

地区，作为一种传统药物已被广泛使用了数千

年［１］。枸杞作为宁夏最具地方特色的优势产业［２］，

在促进农业效益、农民增收致富中起着决定性作

用［３］。枸杞果实中含有丰富的活性物质，主要包括

枸杞多糖、维生素、类黄酮、多酚等物质［４］，是理想

的药食资源，在增强免疫力、防衰老、抗氧化、降血

糖血脂等方面具有显著功效［５－６］。目前，枸杞浆果

干制是其主要的加工方式，但制干过程中会导致大

量活性成分的流失［７］。枸杞鲜果的各种营养成分

含量均比干果的高，营养价值优于干果［８］，导致近

年来能够使活性成分得以最大程度保留的鲜果枸

杞需求日益增大［９］。

枸杞鲜食不仅能更加充分地发挥其清除自由

基、促进代谢的功效，而且也可以降低氨基酸、类胡

萝卜素等功能性成分的流失［１０］。但是由于枸杞鲜

果皮薄肉嫩，水分含量高，采后容易受致腐病原真

菌的侵染［１１］，常温条件下果实放置２～４ｄ就会变
色、变味，腐烂指数逐步上升。放置８～１０ｄ，果实腐
烂指数迅速增加，甚至完全失去食用价值［１２－１３］。但

是，目前鲜果市场主要面对的难题是采后加工、运

输和贮藏期间造成的腐烂而导致的重大经济损

失［１４］。据相关调查研究表明，在发达国家鲜果采摘

后损失率一般在 ２５％以上，发展中国家则在 ５０％
以上［１５］。而造成果实采后腐烂的最主要致腐菌为

病原真菌［１６－１８］，主要包括青霉属、链格孢属、曲霉属

和木霉属等［１１］。因此，如何控制枸杞采后腐烂已成

为解决鲜果枸杞产业发展的关键问题之一。

目前对导致鲜食枸杞腐烂现象的研究较少，通

过研究发现，果实病害与其枸杞品种自身的抗性相

关，现在枸杞的栽培品种品系很多，主要还是以宁

杞系列枸杞为主［１９］。李捷研究发现，在接种致病力

强菌尖孢镰孢菌后，抗病能力依次表现为 Ｌ．
ｅｘｓｅｒｔｕｍ（枸杞属美洲野生种）＞Ｌ．ｂｒｅｖｉｐｅｓ（枸杞属
美洲野生种）＞宁夏枸杞 ＝中国枸杞 ＞黑果枸杞 ＞
宁杞２号＞宁杞１号＞宁杞５号。研究者通过室内
和田间的炭疽病抗病性鉴定发现，宁杞１号和截萼
枸杞是相对较抗病的品种［２０］，进而说明不同枸杞品

种的抗病性存在差异［２１］。此外，大量研究表明，鲜
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果自身携带的生物源能诱导抗性因子的产生，这类

常应用于果实采后病害生物防治的微生物生物因

子主要包括细菌、酵母菌、类酵母菌和木霉等［２２］。

张小彦等在健康枸杞植株根际土壤样品中筛选出

对枸杞根腐病菌具有抑制效果的菌株，其中最高抑

菌率可达到５２％，该研究结果可为有效利用微生物
拮抗作用防治枸杞根腐病提供理论依据［２３］。

本研究通过分离、鉴定枸杞鲜果在贮藏保鲜过

程中产生的病原菌种类，为延长枸杞鲜果的贮藏期

提供科学依据；同时，通过回接的方式对不同主栽

枸杞品种的抗病性展开研究，为筛选适合鲜食枸杞

的品种提供理论依据；进一步在研究过程中筛选拮

抗菌，对延长鲜果枸杞产业链，增加农民收入，促进

枸杞产业的发展具有重要意义。

１　材料与方法

１．１　试验材料
供试果实为头茬枸杞鲜果，采自宁夏农林科学

院园林场，品种为宁杞１号、宁杞５号、宁杞７号。
挑选大小、色泽较均一，表面无明显病虫害和机械

损伤且带果柄的果实放入４℃冷藏保鲜备用。
１．２　仪器与设备

试验仪器主要有超净工作台（ＳＷ－ＧＪ－２ＦＤ
型，上海坤权生物科技有限公司）、高压灭菌锅

（ＹＸＱ－ＬＳ－１００ＳⅡ型，上海博迅实业有限公司）、
智能人工气侯培养箱（ＺＲＸ－２５８Ｅ型，杭州钱江仪
器设备有限公司）、荧光显微镜及 ＤＩＣ微分干涉仪
［ＢＸ５１型，奥林巴斯（中国）投资有限公司］、植物图
像分析仪（ＬＡ－Ｓ杭州万深探测科技有限公司）、超
纯水机（ＡＸＬＫ－１８１型，北京思普特科技有限公司）。
１．３　试验时间与地点
１．３．１　试验时间与地点　试验于２０２１年６月在宁
夏农林科学院枸杞科学所枸杞贮藏保鲜加工实验

室进行。

１．４　试验方法
１．４．１　培养基的选择 　采用马铃薯葡萄糖琼脂培
养基 （ＰＤＡ培养基）培养枸杞的病害组织。称取
６．０ｇ马铃薯粉，２０．０ｇ葡萄糖，２０．０ｇ琼脂粉，加入
１０００ｍＬ蒸馏水中，调节ｐＨ值为５．４～５．８；１１５℃
高压灭菌 ２０ｍｉｎ，倒入培养皿中，备用。
１．４．２　病原菌分离与纯化　选取在冰箱保鲜７ｄ
后呈明显发病症状的枸杞鲜果，先用７５％乙醇溶液
表面消毒后，移入超净台，用无菌镊子去除表层菌

丝，挑取４～６块直径约２ｍｍ的内部腐烂组织，分
别用无菌水漂洗后转移至同一 ＰＤＡ培养基上并均
匀分布，２６℃条件下培养１ｄ。待菌株长出菌丝，立
即转接到新的 ＰＤＡ平板上，继续重复此操作３次，
直至获得菌株的纯培养。观察分离培养基平板上

菌落的形态，包括形状、色泽、大小、菌丝特征。将

单菌落的病原菌制片后，用复红染色后在１０、２０、４０
倍目镜及１００倍油镜下观察菌丝形态、孢子形状，记
录观察结果并拍照。

１．４．３　病原菌基因组精细图测序分析　提取高质
量基因组ＤＮＡ，利用Ｎａｎｏｄｒｏｐ、Ｑｕｂｉｔ和０．３５％琼脂
糖凝胶电泳进行纯度、浓度和完整性质检；

ＢｌｕｅＰｉｐｐｉｎ全自动核酸回收系统回收大片段 ＤＮＡ；
文库构建（ＳＱＫ－ＬＳＫ１０９连接试剂盒）：包括 ＤＮＡ
损伤修复和末端修复，磁珠纯化；接头连接，磁珠纯

化；Ｑｕｂｉｔ文库定量；上机测序４个步骤。测序结果
在国家生物技术信息中心（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．
ｎｉｈ．ｇｏｖ）的数据库中比对，将病原菌鉴定到种，明确
其分类地位。

１．４．４　不同枸杞品种对病原菌的抗病性研究　分
别挑选宁杞１号、宁杞５号、宁杞７号的优级鲜果，
用２％次氯酸钠溶液浸泡２ｍｉｎ后用灭菌蒸馏水冲
洗，转入超净台内晾干，用无菌移液枪枪头分别刺

伤果实。再用移液枪吸取无菌水在５种菌株上吸打
后，分别接种到宁杞１号、宁杞５号、宁杞７号的伤
口处。将接种后的果实置于培养皿中保湿培养。每

个处理５个果实，重复３次，定期观察接种处是否有
致病性及病害症状表现。用ＬＡ－Ｓ植物图像分析仪
进行果实病斑损害的分析，并对损害面积进行统计。

２　结果与分析

２．１　枸杞鲜果采后病害的发病症状
常温条件下，采收１～２ｄ后果表就可观察到菌

丝，冷藏保存条件下５～７ｄ可观察到。通过对不同
果实发病症状的观察，可将果实主要发病症状分为

４类，４类病斑的果实发病症状见图１、表１。对不同
枸杞品种果实发病情况进行了调查，结果见表１。
２．２　枸杞鲜果采后主要病原菌的分离与鉴定

根据发病症状，选择不同症状特点的病斑进行

病原菌的分离和鉴定，共分离到４株真菌菌株和１
株细菌菌株，其中不同真菌菌株的菌落和孢子形态

描述见图２、图３、表２。本研究对这５类菌株的形态
学初步鉴定结果见表２。
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表１　枸杞果实发病症状及不同品种发病情况调查

病斑种类 果实发病症状
发病情况

宁杞１号 宁杞５号 宁杞７号

Ⅰ类病斑 中间白色，外围青绿色或黑色，略凸，有白色晕环 有 有 有

Ⅱ类病斑 果实轻度腐烂，内凹，出现白色菌丝 有 有 有

Ⅲ类病斑 病斑为灰色或黑色菌斑，由内而外，病斑果肉质地较软 有 有 无

Ⅳ类病斑 果实表面生少量灰白色霉层，可向果柄扩展，并生有厚厚的灰色霉层，呈水腐状 有 有 无

２．３　病原菌的分子生物学鉴定
２．３．１　基因组测序分析　根据上述试验和分析，由

于Ⅳ类病斑具有明显的结构特征，霉菌上研究较多
（未送样），Ⅴ类病斑有拮抗微生物潜力，因此选择４
类研究相对较少的菌株进行送样测序，分别是Ⅰ
类、Ⅱ类、Ⅲ类、Ⅴ类菌株，将４类菌株送到北京百迈
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克生物科技有限公司进行病原菌基因组精细图测

序分析。使用 ＮＥＣＡＴ软件进行组装，最后采用
Ｐｉｌｏｎ软件利用二代数据进一步对组装基因组进行

纠错，得到最终准确度更高的基因组。４类菌送样
编号分别为ＲＯ１、ＲＯ２、ＲＯ３、ＲＯ４。最后统计结果如
表３所示。

表２　枸杞不同菌株的菌落和孢子形态描述

病斑种类 菌落结构及形态特征 镜检分生孢子描述 形态学初步鉴定

Ⅰ类 菌落初期到后期一直为白色，白色晕环，不规则

圆形，短绒毛

分生孢子呈深褐色，梭型，在分生孢子梗上呈

链状分布，无隔

半知菌亚门丝孢

纲链格孢属

Ⅱ类 短绒毛状浅绿色规则圆形菌落，菌落生长缓慢，

由内而外颜色逐渐变浅

菌丝有隔，分生孢子椭圆形或圆形，分生孢子

梗呈念珠状分布，有隔

半知菌亚门丝孢

目葡柄霉属

Ⅲ类 菌落初期为白色，均匀分布，菌丝长而密，后期

整体变黑色

病原菌分生孢子梗无隔膜，顶端分枝呈扫帚

状，不对称或对称

半知菌亚门丝孢

纲毛霉属

Ⅳ类 菌落直径１～２ｃｍ或更小，菌落灰色，种间有明
显形状，密集的短绒毛，外观干燥

分生孢子梗顶端膨大成为顶囊，一般呈球形 半知菌亚门丝孢

纲曲霉属

Ⅴ类 菌落形态与细菌相似，但较大较厚，表面湿润乳

黄色、半透明状

孢子为圆形颗粒 细菌纲

表３　基因组组装结果统计

样本
片段重叠群长度

（ｂｐ） 片段重叠群数量
连续片段

Ｎ５０（ｂｐ）
连续片段

Ｎ９０（ｂｐ）
ＧＣ含量
（％） 未重叠序列数量

ＲＯ１ ３４２４６７２１ １２ ２９７７３５７ ２３９９５５７ ５１ ０

ＲＯ２ ３４９１２９８２ １１ ３３１３４３３ ２５４７３０８ ５１ ０

ＲＯ３ ５５６０３４６５ ７２ ２７０１８８４ ６４４５５８ ３６ ０

ＲＯ４ ４００７２９３ ２ ３９００４３３ ３９００４３３ ４５ ０

　　由于物种间重复序列的保守性相对较低，针对
特定的物种进行重复序列的预测时需要构建特定

的重复序列数据库。因此，借助 ＬＴＲ＿ＦＩＮＤＥＲｖ
１０５、ＭＩＴＥ－Ｈｕｎｔｅｒ、ＲｅｐｅａｔＳｃｏｕｔｖ１．０．５、ＰＩＬＥＲ－
ＤＦｖ２．４等软件，基于结构预测和从头预测的原理
构建 该 真 菌 基 因 组 的 重 复 序 列 数 据 库，用

ＰＡＳＴＥＣｌａｓｓｉｆｉｅｒ对数据库进行分类，再与Ｒｅｐｂａｓｅ的
数据库合并作为最终的重复序列数据库，最后利用

ＲｅｐｅａｔＭａｓｋｅｒｖ４．０．６软件基于构建好的重复序列
数据库对该真菌进行重复序列的预测，得到

４７２５４９ｂｐ的重复序列，重复序列比例为 １．３８％
（表４）。
　　通过重复序列预测统计编码蛋白基因的数量、
平均长度，以及内含子、外显子的数量和平均长度

进一步确定基因组组分。确定Ⅰ类、Ⅱ类、Ⅲ类菌
为真菌菌株，Ⅴ类菌为细菌菌株。其中３类真菌菌
株的基因基本信息见表５。４个菌株经基因组测序
后，获得４个菌株的Ｃｏｎｔｉｇ重叠区，经重叠分析就可
以得到完整的染色体基因组序列。

２．３．２　病原菌的分子鉴定　进一步从 ＧｅｎＢａｎｋ数
据库中选择４个菌株及其近缘种的ｒＤＮＡ－ＩＴＳ序

表４　重复序列预测结果统计

类型 编号
长度

（ｂｐ）
百分率

（％）

ＣｌａｓｓＩ ３０９ １９８００１ ０．５８

ＣｌａｓｓＩ／ＬＩＮＥ ２１ ６０４８ ０．０２

ＣｌａｓｓＩ／ＬＴＲ １ ５９ ０

ＣｌａｓｓＩ／ＬＴＲ／Ｃｏｐｉａ ９ ５８２ ０

ＣｌａｓｓＩ／ＬＴＲ／Ｇｙｐｓｙ １９９ １７６０５０ ０．５１

ＣｌａｓｓＩ／ＰＬＥ｜ＬＡＲＤ ２９ ８６５２ ０．０３

ＣｌａｓｓＩ／ＳＩＮＥ ４３ ２５２１ ０．０１

ＣｌａｓｓＩ／ＴＲＩＭ ３ ７２１ ０

ＣｌａｓｓＩ／Ｕｎｋｎｏｗｎ ４ ３４０３ ０．０１

ＣｌａｓｓＩＩ ２３９ １５０９３３ ０．４４

ＣｌａｓｓＩＩ／Ｈｅｌｉｔｒｏｎ ３６ １５９２８ ０．０５

ＣｌａｓｓＩＩ／ＭＩＴＥ ３０ ３２２６ ０．０１

ＣｌａｓｓＩＩ／ＴＩＲ １７０ １３１６８６ ０．３８

ＣｌａｓｓＩＩ／Ｕｎｋｎｏｗｎ ３ １５２ ０

ＰｏｔｅｎｔｉａｌＨｏｓｔＧｅｎｅ １６ ３８６０ ０．０１

ＳＳＲ １０８ ２８７２４ ０．０８

Ｕｎｋｎｏｗｎ ４６０ ９３６１２ ０．２７

总体 ６７２ ４７２５４９ １．３８

列，与供试菌株构建系统发育树。
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表５　基因基本信息统计

样本 ＲＯ１ ＲＯ２ ＲＯ３

ＧｅｎｅＮｕｍ １３６４０ １３７２６ １３０２２

Ｇｅｎｅｌｅｎ ２０９５３３６９ ２１０６１９０７ ２００７２１４８

ＡｖｅＧｅｎｌｅｎ １５３６．１７ １５３４．４５ １５４１．４０

ＥｘｏｎＬｅｎ １９００６３０５ １９１１２５５９ １６５８３４３０

ＡｖｅＥｘｏｎＬｅｎ ５３６．１６ ５３５．９２ ２９０．０５

ＥｘｏｎＮｕｍ ３５４４９ ３５６６３ ５７１７５

ＡｖｅＥｘｏｎＮｕｍ ２．６０ ２．６０ ４．３９

ＣＤＳＬｅｎ １９００６３０５ １９１１２５５９ １６５８３４３０

ＡｖｅＣＤＳｌｅｎ ５３６．１６ ５３５．９２ ２９０．０５

ＣＤＳＮｕｍ ３５４４９ ３５６６３ ５７１７５

ＡｖｅＣＤＳＮｕｍ ２．６０ ２．６０ ４．３９

ＩｎｔｒｏｎＬｅｎ １９４７０６４ １９４９３４８ ３４８８７１８

ＡｖｅＩｎｔｒｏｎＬｅｎ ８９．２８ ８８．８６ ７９．０１

ＩｎｔｒｏｎＮｕｍ ２１８０９ ２１９３７ ４４１５３

ＡｖｅＩｎｔｒｏｎｎｕｍ １．６０ １．６０ ３．３９

　　将Ⅰ类菌基因序列测序结果 Ｃｏｎｔｉｇ００００３在
ＮＣＢＩ上通过 ＢＬＡＳＴ比对，与同源性相近的２０个登
录号序列建立系统发育树，与链格孢霉属的

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａｓｏｒｇｈｉ和Ａｌｔｅｒｎａｒｉａｈｅｌｉａｎｔｈｉｉｎｆｉｃｉｅｎｓ对应登
录号分别为ＮＲ１６０２４６．１和ＮＲ０７７２１３．１同源性较
高，位于系统发育树的同一分支，聚为一类（图４、表
６）。鉴定结果与形态学鉴定结果一致，结合形态鉴
定结果，最终确定Ⅰ类病原菌为链格孢霉属，具体
种名还有待进一步明确。

　　将Ⅱ类菌基因序列测序结果 Ｃｏｎｔｉｇ００００５ａ和
Ｃｏｎｔｉｇ００００５ｂ在 ＮＣＢＩ上通过 ＢＬＡＳＴ比对，与同源
性相近的２０个登录号序列建立系统发育树，与葡柄
霉属的 Ｓｔｅｍｐｈｙｌｉｕｍｃａｒｐｏｂｒｏｔｉ对应登录号为 ＮＲ
１７１９９４．１同源性较高，位于系统发育树的同一分
支，聚为一类（表７、图５）。鉴定结果与形态学鉴定
结果一致，结合形态鉴定结果，最终确定Ⅱ类病原
菌为葡柄霉属，具体种名还有待进一步明确。

　　将Ⅲ类菌基因序列测序结果 Ｃｏｎｔｉｇ０００３４ａ、
Ｃｏｎｔｉｇ０００３４ｂ、Ｃｏｎｔｉｇ０００３４ｃ、Ｃｏｎｔｉｇ０００３４ｄ、Ｃｏｎｔｉｇ０００２８ａ、
Ｃｏｎｔｉｇ０００２８ｂ、Ｃｏｎｔｉｇ０００２８ｃ在 ＮＣＢＩ上通过 ＢＬＡＳＴ
比对，与同源性相近的２０个登录号序列建立系统发
育树，与卷毛霉属的 Ｃｉｒｃｉｎｅｌｌａｎｏｄｕｌｏｓａ和毛霉属的
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录
号

Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ｔｈ
ａｌ
ｉｃｔ
ｒｉｇ
ｅｎ
ａ
ＣＢ
Ｓ
１２
１７
１２
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
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ｍ
ａｔ
ｅｒ
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ｌ

Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ｔｈ
ａｌ
ｉｃｔ
ｒｉｇ
ｅｎ
ａ

１
０５
５

１
０５
５

０．
９５

０
９４
．７
１

７２
２

ＮＲ
＿１
３５
９３
７．
１

Ｃｕ
ｒｖ
ｕｌ
ａｒ
ｉａ
ｋｕ
ｓａ
ｎｏ
ｉＣ
ＢＳ
１３
７．
２９
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

单
弯
孢
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（
Ｃｕ
ｒｖ
ｕｌ
ａｒ
ｉａ
ｋｕ
ｓａ
ｎｏ
ｉ）

８０
９

８０
９

０．
９５

０
８８
．０
１

７５
３

ＮＲ
＿１
６５
１８
７．
１

Ｂｉ
ｐｏ
ｌａ
ｒｉｓ
ｍ
ａｙ
ｄｉ
ｓ
ＣＢ
Ｓ
１３
６．
２９
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

玉
蜀
黍
平
脐
蠕
孢
菌
（
Ｂｉ
ｐｏ
ｌａ
ｒｉｓ
ｍ
ａｙ
ｄｉ
ｓ）

７８
０

７８
０

０．
９２

０
８８
．０
６

６７
７

ＮＲ
＿１
３８
２２
４．
１

Ｂｉ
ｐｏ
ｌａ
ｒｉｓ
ｓｕ
ｂｒ
ａｍ
ａｎ
ｉａ
ｎｉ
ｉＢ
ＲＩ
Ｐ
１６
２２
６
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ｂｉ
ｐｏ
ｌａ
ｒｉｓ
ｓｕ
ｂｒ
ａｍ
ａｎ
ｉａ
ｎｉ
ｉ

７４
１

７４
１

０．
９０

０
８７
．７
６

７２
３
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＿１
４７
４９
６．
１

Ｃｕ
ｒｖ
ｕｌ
ａｒ
ｉａ
ｃｏ
ｌｂ
ｒａ
ｎｉ
ｉＢ
ＲＩ
Ｐ
１３
０６
６
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ｃｕ
ｒｖ
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９

７３
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１

Ｃｕ
ｒｖ
ｕｌ
ａｒ
ｉａ
ｂｏ
ｅｒ
ｅｍ
ａｅ
ＩＭ
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０
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２．
１

Ｂｉ
ｐｏ
ｌａ
ｒｉｓ
ｓｈ
ｏｅ
ｍ
ａｋ
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０
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３
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１

Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ｌｏ
ｌｉｉ
ＣＢ
Ｓ
１１
５２
６６
ＩＴ
Ｓ
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ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ
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ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ｌｏ
ｌｉｉ

９０
９
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９

０．
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０
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０
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２．
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Ｓ
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ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
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ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ
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ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ｏｂ
ｃｌａ
ｖａ
ｔａ

７６
９

７６
９

０．
８６

０
８９
．０
６

６４
６

ＮＲ
＿１
６５
５０
５．
１

Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ｓｏ
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ｈｉ
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Ｓ
１２
７５
０２
ＩＴ
Ｓ
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ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
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ｍ
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ｉａ
ｌ
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０
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．０
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０

ＮＲ
＿１
６０
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６．
１

Ｓｔ
ｅｍ
ｐｈ
ｙｌ
ｉｕ
ｍ
ｂｏ
ｔｒｙ
ｏｓ
ｕｍ
ＣＢ
Ｓ
７１
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ｍ
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ｍ
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３

０．
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０
８９
．９
２

５８
７

ＮＲ
＿１
６３
５４
７．
１

Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ａｌ
ｓｔｒ
ｏｅ
ｍ
ｅｒ
ｉａ
ｅ
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Ｓ
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８８
０９
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
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ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ
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ｒｉａ
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６
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９

ＮＲ
＿１
６３
６８
６．
１

Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ｚａ
ｎｔ
ｅｄ
ｅｓ
ｃｈ
ｉａ
ｅ
ＣＢ
Ｓ
１２
７５
０１
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ｚａ
ｎｔ
ｅｄ
ｅｓ
ｃｈ
ｉａ
ｅ

９１
３

９１
３

０．
８０

０
９５
．６
５

５６
９

ＮＲ
＿１
６０
２４
５．
１

Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ｈｅ
ｌｉａ
ｎｔ
ｈｉ
ｉｎ
ｆｉｃ
ｉｅｎ
ｓ
ＣＢ
Ｓ
２０
８．
８６
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ
Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ｈｅ
ｌｉａ
ｎｔ
ｈｉ
ｉｎ
ｆｉｃ
ｉｅｎ
ｓ

９０
５

９０
５

０．
８０

０
９５
．３
０

５６
９

ＮＲ
＿０
７７
２１
３．
１

Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ｌｅｕ
ｃａ
ｎｔ
ｈｅ
ｍ
ｉＣ
ＢＳ
４２
１．
６５
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ｌｅｕ
ｃａ
ｎｔ
ｈｅ
ｍ
ｉ

８７
２

８７
２

０．
８０

０
９４
．２
７

５７
２

ＮＲ
＿１
６５
５３
０．
１

Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ｄｅ
ｓｔｒ
ｕｅ
ｎｓ
ＡＴ
ＣＣ
２０
４３
６３
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ｄｅ
ｓｔｒ
ｕｅ
ｎｓ

１
０２
０

１
０２
０

０．
７７

０
１０
０．
００

５５
２

ＮＲ
＿１
３７
１４
３．
１
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表
７　
Ｒ
Ｏ
２
菌
株
及
其
近
缘
种
比
对
结
果
与
描
述

描
述

学
名

最
大
分
数

总
分

查
询
范
围

Ｅ
值

识
别

基
因
片
段
长
度

（
ｂｐ
）

登
录
号

Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ｔｈ
ａｌ
ｉｃｔ
ｒｉｇ
ｅｎ
ａ
ＣＢ
Ｓ
１２
１７
１２
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ｔｈ
ａｌ
ｉｃｔ
ｒｉｇ
ｅｎ
ａ

１
０５
５

１
０５
５

０．
９５

０
９４
．７
１

７２
２

ＮＲ
＿１
３５
９３
７．
１

Ｃｕ
ｒｖ
ｕｌ
ａｒ
ｉａ
ｋｕ
ｓａ
ｎｏ
ｉＣ
ＢＳ
１３
７．
２９
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ｃｕ
ｒｖ
ｕｌ
ａｒ
ｉａ
ｋｕ
ｓａ
ｎｏ
ｉ

８０
９

８０
９

０．
９５

０
８８
．０
１

７５
３

ＮＲ
＿１
６５
１８
７．
１

Ｂｉ
ｐｏ
ｌａ
ｒｉｓ
ｍ
ａｙ
ｄｉ
ｓ
ＣＢ
Ｓ
１３
６．
２９
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ｂｉ
ｐｏ
ｌａ
ｒｉｓ
ｍ
ａｙ
ｄｉ
ｓ

７８
０

７８
０

０．
９２

０
８８
．０
６

６７
７

ＮＲ
＿１
３８
２２
４．
１

Ｂｉ
ｐｏ
ｌａ
ｒｉｓ
ｓｕ
ｂｒ
ａｍ
ａｎ
ｉａ
ｎｉ
ｉＢ
ＲＩ
Ｐ
１６
２２
６
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ｂｉ
ｐｏ
ｌａ
ｒｉｓ
ｓｕ
ｂｒ
ａｍ
ａｎ
ｉａ
ｎｉ

７４
１

７４
１

０．
９０

０
８７
．７
６

７２
３

ＮＲ
＿１
４７
４９
６．
１

Ｃｕ
ｒｖ
ｕｌ
ａｒ
ｉａ
ｃｏ
ｌｂ
ｒａ
ｎｉ
ｉＢ
ＲＩ
Ｐ
１３
０６
６
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ｃｕ
ｒｖ
ｕｌ
ａｒ
ｉａ
ｃｏ
ｌｂ
ｒａ
ｎｉ
ｉ

７３
９

７３
９

０．
９０

０
８７
．４
１

７１
３

ＮＲ
＿１
５８
４４
５．
１

Ｃｕ
ｒｖ
ｕｌ
ａｒ
ｉａ
ｂｏ
ｅｒ
ｅｍ
ａｅ
ＩＭ
Ｉ１
６４
６３
３
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ｃｕ
ｒｖ
ｕｌ
ａｒ
ｉａ
ｂｏ
ｅｒ
ｅｍ
ａｅ

７３
７

７３
７

０．
９０

０
８７
．４
３

７１
１

ＮＲ
＿１
５８
４５
１．
１

Ｃｕ
ｒｖ
ｕｌ
ａｒ
ｉａ
ｃｏ
ａｔ
ｅｓ
ｉａ
ｅ
ＢＲ
ＩＰ
２４
２６
１
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ｃｕ
ｒｖ
ｕｌ
ａｒ
ｉａ
ｃｏ
ａｔ
ｅｓ
ｉａ
ｅ

７３
６

７３
６

０．
９０

０
８７
．３
０

７１
５

ＮＲ
＿１
５８
４４
４．
１

Ｂｉ
ｐｏ
ｌａ
ｒｉｓ
ａｘ
ｏｎ
ｏｐ
ｉｃｏ
ｌａ
ＢＲ
ＩＰ
１１
７４
０
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ｂｉ
ｐｏ
ｌａ
ｒｉｓ
ａｘ
ｏｎ
ｏｐ
ｉｃｏ
ｌａ

７３
２

７３
２

０．
９０

０
８７
．５
４

６９
３

ＮＲ
＿１
４７
４９
２．
１

Ｂｉ
ｐｏ
ｌａ
ｒｉｓ
ｓｈ
ｏｅ
ｍ
ａｋ
ｅｒ
ｉＢ
ＲＩ
Ｐ
１５
９２
９
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ｂｉ
ｐｏ
ｌａ
ｒｉｓ
ｓｈ
ｏｅ
ｍ
ａｋ
ｅｒ
ｉ

７２
８

７２
８

０．
９０

０
８７
．３
１

７０
０

ＮＲ
＿１
４７
４９
４．
１

Ｅｘ
ｓｅ
ｒｏ
ｈｉ
ｌｕ
ｍ
ｔｕ
ｒｃ
ｉｃｕ
ｍ
ＣＢ
Ｓ
６９
０．
７１
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ｅｘ
ｓｅ
ｒｏ
ｈｉ
ｌｕ
ｍ
ｔｕ
ｒｃ
ｉｃｕ
ｍ

７３
２

７３
２

０．
８８

０
８７
．８
１

６４
０

ＮＲ
＿１
６３
５３
７．
１

Ｐｙ
ｒｅ
ｎｏ
ｐｈ
ｏｒ
ａ
ｖａ
ｒｉａ
ｂｉ
ｌｉｓ
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ｐｙ
ｒｅ
ｎｏ
ｐｈ
ｏｒ
ａ
ｖａ
ｒｉａ
ｂｉ
ｌｉｓ

７３
２

７３
２

０．
８８

０
８７
．６
０

６５
３

ＮＲ
＿１
６４
４６
７．
１

Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ｌｏ
ｌｉｉ
ＣＢ
Ｓ
１１
５２
６６
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ｌｏ
ｌｉｉ

９０
９

９０
９

０．
８６

０
９３
．４
０

６１
４

ＮＲ
＿１
５９
６３
２．
１

Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ｏｂ
ｃｌａ
ｖａ
ｔａ
ＣＢ
Ｓ
１２
４１
２０
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ｏｂ
ｃｌａ
ｖａ
ｔａ

７６
９

７６
９

０．
８６

０
８９
．０
６

６４
６

ＮＲ
＿１
６５
５０
５．
１

Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ｓｏ
ｒｇ
ｈｉ
ＣＢ
Ｓ
１２
７５
０２
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ｓｏ
ｒｇ
ｈｉ

９４
６

９４
６

０．
８１

０
９６
．０
８

５８
０

ＮＲ
＿１
６０
２４
６．
１

Ｓｔ
ｅｍ
ｐｈ
ｙｌ
ｉｕ
ｍ
ｂｏ
ｔｒｙ
ｏｓ
ｕｍ
ＣＢ
Ｓ
７１
４．
６８
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ｓｔ
ｅｍ
ｐｈ
ｙｌ
ｉｕ
ｍ
ｂｏ
ｔｒｙ
ｏｓ
ｕｍ

７４
３

７４
３

０．
８１

０
８９
．９
２

５８
７

ＮＲ
＿１
６３
５４
７．
１

Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ａｌ
ｓｔｒ
ｏｅ
ｍ
ｅｒ
ｉａ
ｅ
ＣＢ
Ｓ
１１
８８
０９
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ａｌ
ｓｔｒ
ｏｅ
ｍ
ｅｒ
ｉａ
ｅ

１
０４
６

１
０４
６

０．
８０

０
９９
．８
２

５６
９

ＮＲ
＿１
６３
６８
６．
１

Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ｚａ
ｎｔ
ｅｄ
ｅｓ
ｃｈ
ｉａ
ｅ
ＣＢ
Ｓ
１２
７５
０１
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ｚａ
ｎｔ
ｅｄ
ｅｓ
ｃｈ
ｉａ
ｅ

９１
３

９１
３

０．
８０

０
９５
．６
５

５６
９

ＮＲ
＿１
６０
２４
５．
１

Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ｈｅ
ｌｉａ
ｎｔ
ｈｉ
ｉｎ
ｆｉｃ
ｉｅｎ
ｓ
ＣＢ
Ｓ
２０
８．
８６
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ｈｅ
ｌｉａ
ｎｔ
ｈｉ
ｉｎ
ｆｉｃ
ｉｅｎ
ｓ

９０
５

９０
５

０．
８０

０
９５
．３
０

５６
９

ＮＲ
＿０
７７
２１
３．
１

Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ｌｅｕ
ｃａ
ｎｔ
ｈｅ
ｍ
ｉＣ
ＢＳ
４２
１．
６５
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ａｌ
ｔｅｒ
ｎａ
ｒｉａ
ｌｅｕ
ｃａ
ｎｔ
ｈｅ
ｍ
ｉ

８７
２

８７
２

０．
８０

０
９４
．２
７

５７
２

ＮＲ
＿１
６５
５３
０．
１

Ｓｔ
ｅｍ
ｐｈ
ｙｌ
ｉｕ
ｍ
ｃａ
ｒｐ
ｏｂ
ｒｏ
ｔｉ
ＣＢ
Ｓ
１４
６７
８９
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ｓｔ
ｅｍ
ｐｈ
ｙｌ
ｉｕ
ｍ
ｃａ
ｒｐ
ｏｂ
ｒｏ
ｔｉ

７３
４

７３
４

０．
８０

０
８９
．９
７

５７
９

ＮＲ
＿１
７１
９９
４．
１
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Ｍｕｃｏｒｒｕｄｏｌｐｈｉｉ、Ｍｕｃｏｒｌｉｌｉａｎａｅ对应登录号分别为ＮＲ
１５４８０３．１，ＮＲ１５２９７７．１，ＮＲ１５２９７８．１同源性较高，位
于系统发育树的同一分支，聚为一类（表８、图６）。
鉴定结果与形态学鉴定结果一致，结合形态鉴定结

果，最终确定Ⅲ类病原菌为毛霉属，具体种名还有
待进一步明确。

　　将Ⅴ类菌基因序列测序结果 Ｃｏｎｔｉｇ００００１ａ、
Ｃｏｎｔｉｇ００００２ａ、Ｃｏｎｔｉｇ００００１ｂ、Ｃｏｎｔｉｇ００００１ｃ、Ｃｏｎｔｉｇ００００１ｄ、
Ｃｏｎｔｉｇ００００１ｅ、 Ｃｏｎｔｉｇ００００１ｆ、 Ｃｏｎｔｉｇ００００１ｇ 和

Ｃｏｎｔｉｇ００００２ｂ在 ＮＣＢＩ上通过 ＢＬＡＳＴ比对，与同源
性相近的２０个登录号序列建立系统发育树，与杆菌
的 Ｃｒｏｎｏｂａｃｔｅｒ ｔｕｒｉｃｅｎｓｉｓ ｚ３０３２ 和 Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ
ｆｅｒｇｕｓｏｎｉｉＡＴＣＣ３５４６９对应登录号分别为 ＮＲ
１０２８０２．１和 ＮＲ０７４８８８．１，以及沙门菌的 ＮＲ
０７４９０２．１同源性较高，位于系统发育树的同一分
支，聚为一类（表９、图７）。鉴定结果与形态学鉴定
结果一致，结合形态鉴定结果，最终确定Ⅴ类病原

菌为杆菌和沙门菌属的近缘菌，具体种名还有待进

一步明确。

２．４　病原菌致病性测定及不同枸杞品种鲜果对病
害响应

将分离纯化的菌种回接到健康枸杞上，Ⅰ、Ⅱ、
Ⅲ、Ⅳ等 ４类病原菌均有发病，且表现出和腐烂枸
杞病害相一致的典型症状；Ⅴ类菌无发病症状。从
接种发病的枸杞上再进行分离纯化培养，性状与原

来的微生物相同，得到与原来一样的接种菌，依照

科赫氏法则（ＫｏｃｈｓＲｕｌｅ），可知分离的Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ
这４种病原菌是该品种枸杞采后病害的主要致病
菌，Ⅴ类菌为非致病菌（表１０）。
　　用 ＬＡ－Ｓ植物图像分析仪进行果实病斑损害
的分析，并对损害面积进行统计，统计结果见表１１。
　　通过对相同回接方式，相同回接时间后不同枸
杞受损面积进行分析发现，宁杞７号具有明显的抗
病害潜力（图８、表１１）。其中，Ⅰ类病斑抗性，宁杞

—９９—江苏农业科学　２０２２年第５０卷第１６期



书书书

表
８　
Ｒ
Ｏ
３
菌
株
及
其
近
缘
种
比
对
结
果
与
描
述

描
述

学
名

最
大
分
数

总
分

查
询
范
围

（
％
）

Ｅ
值
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（
ｂｐ
）

登
录
号

Ｒｈ
ｉｚｏ
ｐｕ
ｓ
ｏｒ
ｙｚ
ａｅ
ＣＢ
Ｓ
１１
２．
０７
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

米
根
霉
（
Ｒｈ
ｉｚｏ
ｐｕ
ｓ
ｏｒ
ｙｚ
ａｅ
）

１
１１
０

１
１１
０

７９
０

９９
．６
７

６１
０

ＮＲ
＿１
０３
５９
５．
１

Ｍ
ｕｃ
ｏｒ
ｒｕ
ｄｏ
ｌｐ
ｈｉ
ｉＷ
Ｕ
３５
８６
９
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ｍ
ｕｃ
ｏｒ
ｒｕ
ｄｏ
ｌｐ
ｈｉ
ｉ

２４
６

５２
５

４６
３．
００
×
１０
－
６５

９０
．５
３

７４
１

ＮＲ
＿１
５２
９７
７．
１

Ｍ
ｕｃ
ｏｒ
ｌｉｌ
ｉａ
ｎａ
ｅ
Ｋ
Ｍ
１９
６１
５３
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ｍ
ｕｃ
ｏｒ
ｌｉｌ
ｉａ
ｎａ
ｅ

２４
４

５２
４

４６
１．
００
×
１０
－
６４

９０
．１
０

７４
０

ＮＲ
＿１
５２
９７
８．
１

Ｃｉ
ｒｃ
ｉｎ
ｅｌｌ
ａ
ｎｏ
ｄｕ
ｌｏ
ｓａ
ＣＧ
Ｍ
ＣＣ
３．
１４
１０
２
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ｃｉ
ｒｃ
ｉｎ
ｅｌｌ
ａ
ｎｏ
ｄｕ
ｌｏ
ｓａ

１８
５

４０
２

４２
６．
００
×
１０
－
４７

８４
．９
０

７８
４

ＮＲ
＿１
５４
８０
３．
１

Ｒｈ
ｉｚｏ
ｐｕ
ｓ
ｃａ
ｅｓ
ｐｉ
ｔｏ
ｓｕ
ｓ
ＣＢ
Ｓ
４２
７．
８７
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ｒｈ
ｉｚｏ
ｐｕ
ｓ
ｃａ
ｅｓ
ｐｉ
ｔｏ
ｓｕ
ｓ

３５
０

３５
０

４０
２．
００
×
１０
－
９６

８７
．２
７

５７
６

ＮＲ
＿１
３７
０５
６．
１

Ｒｈ
ｉｚｏ
ｐｕ
ｓ
ｈｏ
ｍ
ｏｔ
ｈａ
ｌｌｉ
ｃｕ
ｓ
ＣＢ
Ｓ
３３
６．
６２
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ｒｈ
ｉｚｏ
ｐｕ
ｓ
ｈｏ
ｍ
ｏｔ
ｈａ
ｌｌｉ
ｃｕ
ｓ

３３
３

３３
３

４０
２．
００
×
１０
－
９１

８５
．８
９

５８
８

ＮＲ
＿１
０３
６１
６．
１

Ｒｈ
ｉｚｏ
ｐｕ
ｓ
ｓｃ
ｈｉ
ｐｐ
ｅｒ
ａｅ
ＣＢ
Ｓ
１３
８．
９５
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ｒｈ
ｉｚｏ
ｐｕ
ｓ
ｓｃ
ｈｉ
ｐｐ
ｅｒ
ａｅ

２８
１

４３
１

３７
８．
００
×
１０
－
７６

９２
．０
８

５３
８

ＮＲ
＿０
７７
１７
４．
１

Ｃｏ
ｋｅ
ｒｏ
ｍ
ｙｃ
ｅｓ
ｒｅ
ｃｕ
ｒｖ
ａｔ
ｕｓ
ＣＢ
Ｓ
１５
８．
５０
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

屈
弯
科
克
霉
（
Ｃｏ
ｋｅ
ｒｏ
ｍ
ｙｃ
ｅｓ
ｒｅ
ｃｕ
ｒｖ
ａｔ
ｕｓ
）
２２
２

３６
８

３７
５．
００
×
１０
－
５８

８７
．８
９

６７
５

ＮＲ
＿０
７７
１７
２．
１

Ｍ
ｕｃ
ｏｒ
ｅｌｌ
ｉｐ
ｓｏ
ｉｄ
ｅｕ
ｓ
ＡＴ
ＣＣ
Ｍ
ＹＡ
－
４７
６７
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ｍ
ｕｃ
ｏｒ
ｅｌｌ
ｉｐ
ｓｏ
ｉｄ
ｅｕ
ｓ

２４
８

４２
４

３４
８．
００
×
１０
－
６６

９４
．４
４

６１
６

ＮＲ
＿１
１１
６８
３．
１

Ｍ
ｕｃ
ｏｒ
ｃｉｒ
ｃｉｎ
ｅｌｌ
ｏｉ
ｄｅ
ｓ
ＣＢ
Ｓ
１９
５．
６８
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

卷
枝
毛
霉
（
Ｍ
ｕｃ
ｏｒ
ｃｉｒ
ｃｉｎ
ｅｌｌ
ｏｉ
ｄｅ
ｓ）

２３
９

３９
１

３４
５．
００
×
１０
－
６３

９１
．８
６

６３
９

ＮＲ
＿１
２６
１１
６．
１

Ｕｍ
ｂｅ
ｌｏ
ｐｓ
ｉｓ
ｄｉ
ｍ
ｏｒ
ｐｈ
ａ
ＣＢ
Ｓ
１１
００
３９
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ｕｍ
ｂｅ
ｌｏ
ｐｓ
ｉｓ
ｄｉ
ｍ
ｏｒ
ｐｈ
ａ

１８
０

２６
４

３４
３．
００
×
１０
－
４５

８３
．９
４

５９
８

ＮＲ
＿１
１１
６６
４．
１

Ｍ
ｕｃ
ｏｒ
ｏｒ
ａｎ
ｔｏ
ｍ
ａｎ
ｔｉｄ
ｉｓ
ＣＮ
ＵＦ
Ｃ
Ｍ
ＩＤ
１
－
１
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ
Ｍ
ｕｃ
ｏｒ
ｏｒ
ａｎ
ｔｏ
ｍ
ａｎ
ｔｉｄ
ｉｓ

２１
９

２９
５

３２
６．
００
×
１０
－
５７

８７
．５
０

５８
３

ＮＲ
＿１
６４
５８
７．
１

Ｕｍ
ｂｅ
ｌｏ
ｐｓ
ｉｓ
ｇｉ
ｂｂ
ｅｒ
ｉｓｐ
ｏｒ
ａ
ＣＢ
Ｓ
１０
９３
２８
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ｕｍ
ｂｅ
ｌｏ
ｐｓ
ｉｓ
ｇｉ
ｂｂ
ｅｒ
ｉｓｐ
ｏｒ
ａ

１９
５

２９
０

３２
１．
００
×
１０
－
４９

８５
．７
１

６２
０

ＮＲ
＿１
０３
６５
６．
１

Ｕｍ
ｂｅ
ｌｏ
ｐｓ
ｉｓ
ａｎ
ｇｕ
ｌａ
ｒｉｓ
ＣＢ
Ｓ
６０
３．
６８
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ｕｍ
ｂｅ
ｌｏ
ｐｓ
ｉｓ
ａｎ
ｇｕ
ｌａ
ｒｉｓ

１８
９

２８
４

３２
５．
００
×
１０
－
４８

８４
．９
７

６２
４

ＮＲ
＿１
３７
０７
２．
１

Ｐｈ
ｙｃ
ｏｍ
ｙｃ
ｅｓ
ｂｌ
ａｋ
ｅｓ
ｌｅｅ
ａｎ
ｕｓ
ｖａ
ｒ．
ｐｉ
ｌｏ
ｂｏ
ｌｏ
ｉｄ
ｅｓ
ＣＢ
Ｓ
１１
２．
２０
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ

ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ｐｈ
ｙｃ
ｏｍ
ｙｃ
ｅｓ
ｂｌ
ａｋ
ｅｓ
ｌｅｅ
ａｎ
ｕｓ
ｖａ
ｒ．

ｐｉ
ｌｏ
ｂｏ
ｌｏ
ｉｄ
ｅｓ

１９
１

２８
４

３１
１．
００
×
１０
－
４８

８５
．０
５

６７
８

ＮＲ
＿１
３８
３８
０．
１

Ｕｍ
ｂｅ
ｌｏ
ｐｓ
ｉｓ
ｓｗ
ａｒ
ｔｉｉ
ＣＢ
Ｓ
８６
８．
８５
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ｕ
ｍ
ｂｅ
ｌｏ
ｐｓ
ｉｓ
ｓｗ
ａｒ
ｔｉｉ

１８
９

２６
８

３１
５．
００
×
１０
－
４８

８５
．２
６

６１
５

ＮＲ
＿１
０３
６５
４．
１

Ｃｉ
ｒｃ
ｉｎ
ｅｌｌ
ａ
ｃｈ
ｉｎ
ｅｎ
ｓｉｓ
ＣＢ
Ｓ
１４
０．
２８
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ｃｉ
ｒｃ
ｉｎ
ｅｌｌ
ａ
ｃｈ
ｉｎ
ｅｎ
ｓｉｓ

１８
５

２５
８

３１
６．
００
×
１０
－
４７

８４
．９
０

６４
７

ＮＲ
＿１
５６
２４
３．
１

Ａｂ
ｓｉｄ
ｉａ
ｉｄ
ａｈ
ｏｅ
ｎｓ
ｉｓ
ＣＢ
Ｓ
１０
３．
９１
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ａｂ
ｓｉｄ
ｉａ
ｉｄ
ａｈ
ｏｅ
ｎｓ
ｉｓ

１８
５

２５
８

３１
６．
００
×
１０
－
４７

８４
．９
０

６８
０

ＮＲ
＿１
６４
０８
３．
１

Ｍ
ｕｃ
ｏｒ
ｌｕ
ｓｉｔ
ａｎ
ｉｃｕ
ｓ
ＣＢ
Ｓ
１０
８．
１７
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ

Ｍ
ｕｃ
ｏｒ
ｌｕ
ｓｉｔ
ａｎ
ｉｃｕ
ｓ

２３
９

３２
５

３０
５．
００
×
１０
－
６３

９１
．８
６

６１
４

ＮＲ
＿１
２６
１２
７．
１

Ｍ
ｕｃ
ｏｒ
ｈｉ
ｅｍ
ａｌ
ｉｓ
ｆ．
ｈｉ
ｅｍ
ａｌ
ｉｓ
ＣＢ
Ｓ
２０
１．
６５
ＩＴ
Ｓ
ｒｅ
ｇｉ
ｏｎ
；
ｆｒｏ
ｍ
ＴＹ
ＰＥ
ｍ
ａｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌ
Ｍ
ｕｃ
ｏｒ
ｈｉ
ｅｍ
ａｌ
ｉｓ
ｆ．
ｈｉ
ｅｍ
ａｌ
ｉｓ

２３
７

３３
２

３０
２．
００
×
１０
－
６２

９３
．２
１

６２
６

ＮＲ
＿１
５２
９４
８．
１
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７号＞宁杞１号 ＞宁杞５号；Ⅱ类病斑抗性，宁杞７
号＞宁杞５号 ＞宁杞 １号；Ⅲ类病斑抗性，宁杞 ７
号＞宁杞５号 ＞宁杞 １号；Ⅳ类病斑抗性，宁杞 ７
号＞宁杞１号＞宁杞５号。Ⅴ类菌株在任何枸杞上
均无发病症状。

通过对不同枸杞品种鲜果上病原菌的分离对

比，除了发现宁杞７号具有明显的抗病害潜力外，还
发现Ⅴ类菌株在３个枸杞品种中无病害症状，但在
果实分离病害时发现，宁杞７号的所有病害均伴随
Ⅴ类病斑（图９）。因此，考虑该菌株是否具有拮抗
病害微生物的能力，可为病害拮抗菌的筛选和生物

防治提供基础；另外，考虑宁杞７号是否含有影响该
类菌株的营养物质，导致该类菌株的富集，最终影

响宁杞７号抵抗病害的能力。

３　结论与讨论

枸杞采后腐烂是鲜果主要病害之一，其中病原

真菌是果实采后腐烂的主要致腐菌［２４］，病原真菌主

要包括链格孢属、匍柄霉属、毛霉属、曲霉属、芽枝

霉属、镰孢属、青霉属、根霉属等［２５］。本研究利用组

织分离法从发病的果实病斑处分离得到了５株菌
株，通过形态学、分子测序和菌株回接试验确定４株
为真菌菌株和１株为细菌菌株。

Ⅰ类病斑对应的链格孢属真菌作为果实采后
常见的潜伏侵染病原菌，是半知菌暗色丝孢菌中

重要的一类［２６］，主要通过产生毒素和代谢物等致

病因子诱发果实腐烂等病害的发生［２７］。本研究发

现，链格孢属真菌在自然发病条件下至少有２个种

—１０１—江苏农业科学　２０２２年第５０卷第１６期
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（
％
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度

（
ｂｐ
）

登
录
号

Ｓａ
ｌｍ
ｏｎ
ｅｌｌ
ａ
ｅｎ
ｔｅｒ
ｉｃａ
ｓｕ
ｂｓ
ｐ．
ｅｎ
ｔｅｒ
ｉｃａ
ｓｔｒ
ａｉ
ｎ
ＬＴ
２
１６
Ｓ
ｒｉｂ
ｏｓ
ｏｍ
ａｌ
ＲＮ
Ａ
，

ｐａ
ｒｔｉ
ａｌ
ｓｅ
ｑｕ
ｅｎ
ｃｅ

Ｓａ
ｌｍ
ｏｎ
ｅｌｌ
ａ
ｅｎ
ｔｅｒ
ｉｃａ
ｓｕ
ｂｓ
ｐ．

ｅｎ
ｔｅｒ
ｉｃａ
ｓｅ
ｒｏ
ｖａ
ｒ
Ｔｙ
ｐｈ
ｉｍ
ｕｒ
ｉｕ
ｍ

２
２７
８

２
２７
８

９９
０

９３
．４
６

１
５４
４

ＮＲ
＿０
７４
９１
０．
１

Ｓａ
ｌｍ
ｏｎ
ｅｌｌ
ａ
ｂｏ
ｎｇ
ｏｒ
ｉｓ
ｔｒａ
ｉｎ
ＮＣ
ＴＣ
１２
４１
９
１６
Ｓ
ｒｉｂ
ｏｓ
ｏｍ
ａｌ
ＲＮ
Ａ
，
ｃｏ
ｍ
ｐｌ
ｅｔ
ｅ

ｓｅ
ｑｕ
ｅｎ
ｃｅ

波
哥
沙
门
菌
（
Ｓａ
ｌｍ
ｏｎ
ｅｌｌ
ａ
ｂｏ
ｎｇ
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ｃｌｅ
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ｉａ
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２
２０
６

２
２０
６

９９
０
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８
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７
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ｇｅ
ｎｓ
ｂｕ
ｒｇ
ｅｉ
ｓｔｒ
ａｉ
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ｉａ
ｆｅｒ
ｇｕ
ｓｏ
ｎｉ
ｉＡ
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９
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Ｓ
ｒｉｂ
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ｏｍ
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ＲＮ
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ｍ
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ｅｔ
ｅ
ｓｅ
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ｅｎ
ｃｅ

Ｅｓ
ｃｈ
ｅｒ
ｉｃｈ
ｉａ
ｆｅｒ
ｇｕ
ｓｏ
ｎｉ
ｉＡ
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Ｃ
３５
４６
９

２
１８
９

２
１８
９

９９
０

９２
．３
５

１
５４
２

ＮＲ
＿０
７４
９０
２．
１

Ｃｅ
ｄｅ
ｃｅ
ａ
ｌａ
ｐａ
ｇｅ
ｉｓ
ｔｒａ
ｉｎ
ＤＳ
Ｍ
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１６
Ｓ
ｒｉｂ
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Ａ

ｐａ
ｒｔｉ
ａｌ
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ｑｕ
ｅｎ
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菌
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ａ
ｌａ
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ｉ）

２
１８
３

２
１８
３

９９
０

９２
．３
８

１
５３
１

ＮＲ
＿１
２６
３１
９．
１

Ｋｏ
ｓａ
ｋｏ
ｎｉ
ａ
ｑｕ
ａｓ
ｉｓａ
ｃｃ
ｈａ
ｒｉ
ｓｔｒ
ａｉ
ｎ
Ｗ
ＣＨ
Ｅｓ
１２
００
０１
１６
Ｓ
ｒｉｂ
ｏｓ
ｏｍ
ａｌ

ＲＮ
Ａ
，
ｐａ
ｒｔｉ
ａｌ
ｓｅ
ｑｕ
ｅｎ
ｃｅ

Ｋｏ
ｓａ
ｋｏ
ｎｉ
ａ
ｑｕ
ａｓ
ｉｓａ
ｃｃ
ｈａ
ｒｉ

２
１８
２

２
１８
２

９９
０

９２
．２
７

１
５３
６

ＮＲ
＿１
６９
４７
６．
１

Ｋｌ
ｅｂ
ｓｉｅ
ｌｌａ
ａｅ
ｒｏ
ｇｅ
ｎｅ
ｓ
ＫＣ
ＴＣ
２１
９０
１６
Ｓ
ｒｉｂ
ｏｓ
ｏｍ
ａｌ
ＲＮ
Ａ
，
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ｍ
ｐｌ
ｅｔ
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９０

２
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６

２
１７
６

９９
０
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．２
１

１
５４
０
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＿１
０２
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３．
２

Ｅｒ
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ｎｉ
ａ
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ｉｅｎ
ｓｉｓ
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２
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１
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表１０　不同真菌菌株回接枸杞后发病情况统计

病斑种类
发病情况

宁杞１号 宁杞５号 宁杞７号

Ⅰ类 有 有 有

Ⅱ类 有 有 有

Ⅲ类 有 有 有

Ⅳ类 有 有 无

Ⅴ类 无 无 无

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａｓｏｒｇｈｉ和Ａｌｔｅｒｎａｒｉａｈｅｌｉａｎｔｈｉｉｎｆｉｃｉｅｎｓ能引起
枸杞鲜果的采后腐烂，与王晓等的研究结果［２８］相

符。Ⅱ类病斑对应的匍柄霉属，是链格孢属的近似
属，亦作为一种独立的真菌类群广泛分布于植物组

织中［２９］，是浆果类采摘后腐烂的主要病原菌［２５］。

Ⅲ类菌经形态学和分子生物学鉴定为毛霉菌，多在
高温、高湿度以及通风不良的条件下快速孳生，加

速鲜果腐烂进程。目前在鲜果上的研究较少，但根

据枸杞鲜果采后病原菌的发病情况观察，该类菌在

鲜果采后腐烂进程中发挥重要作用。Ⅳ类病原菌

在枸杞及其他浆果植物上研究较多，真菌形态具有

明显特征，曲霉属黑曲霉菌，亦是枸杞果实腐烂部

位的主要分离菌株。黑曲霉能导致水分较高的食

物、果蔬等发生霉腐变质，且有可能产生致癌性的

黄曲霉毒素，对人体危害性大［３０－３１］。此外，真菌还

会产生次级代谢产物及其他真菌毒素，对人类和农

场牲畜都具有高度毒性［３２］。随着人们生活水平和

食品安全意识的提高，果蔬微生物安全控制越发受

到重视，枸杞无论是鲜食还是加工干制都需要严格

控制微生物生长，通过分离鉴定出鲜枸杞的主要致

病微生物，为采取有效措施抑制微生物生长提供了

理论依据，也为今后枸杞及制品安全流通提供了技

术保障。

笔者进一步对枸杞三大主要栽培种进行了抗

病性鉴定，发现宁杞７号具有明显抗四大真菌病害
的优势。尽管对宁杞７号抗病性研究较少，但本研
究也进一步验证了李捷的研究，即不同枸杞品种的

抗病性存在差异［２１］。此外，在果实分离病害时发

现，具有明显抗病优势的宁杞７号在健康果和病害
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表１１　不同真菌菌株回接枸杞后发病面积统计

病斑种类
发病面积（ｍｍ２）

宁杞１号 宁杞５号 宁杞７号

Ⅰ类 ６２．０９±３．０８ｂ ７３．９６±８．７１ａ ４．８４±０．４３ｃ

Ⅱ类 ９７．４２±７．６２ａ ６６．１０±５．３７ｂ ４９．１４±４．０１ｃ

Ⅲ类 ６５．９３±６．０１ａ ２３．９１±１．０８ｂ ９．７３±０．７８ｃ

Ⅳ类 ９．４２±１．０４ｂ ７４．３０±７．９６ａ ０ｃ

Ⅴ类 ０．００±０．００ａ ０．００±０．００ａ ０．００±０．００ａ

　　注：同行数据后不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）。

果实上均分离出Ⅴ类菌株，且回接该菌株后在任一
枸杞品种上均无发病症状。之前也有关于杆菌类

作为生防菌株的相关报道，Ｏｂａｇｗｕ等首次报道了分
离自柑橘果实表面的枯草芽孢杆菌可有效地抑制

柑橘青绿霉病［３３］。冯玉衡筛选出２株沙福芽孢杆
菌能够抑制马铃薯黑痣病和枯萎病的发生［３４］，徐同

伟等筛选出一株芽孢杆菌用于抑制烟草黑胫病［３５］。

何文琪等从莲雾上分离得到一株对莲雾软腐病病

原菌具有明显拮抗效果的芽孢杆菌菌株，可以作为

抑制莲雾软腐病的潜在生防菌［３６］。因此，考虑Ⅴ类
菌株亦具有拮抗病害微生物的能力，可以作为抑制

枸杞鲜果腐烂病害的潜在生防菌，可为今后枸杞鲜

果采后腐烂病害拮抗菌的筛选和生物防治提供
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基础。
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