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　 　 摘要:　 通过筛查并鉴定四川地区藜麦叶斑病的致病菌ꎬ旨在为后续研发生物防治制剂提供理论依据ꎮ 分别采

集成都金堂、十陵和西昌等种植基地患有藜麦叶斑病的植株ꎮ 经组织分离、平板纯化分离菌株ꎬ并采用科赫法则确定

致病菌ꎻ扩大培养致病菌菌株ꎬ提取其 ＤＮＡꎬ用 ｒＤＮＡ￣ＩＴＳ(ｒＤＮＡ￣内转录间隔区)、１６Ｓ ｒＤＮＡ 通用引物进行 ＰＣＲ 扩增测

序ꎬ对测序结果进行 ＢＬＡＳＴ 比对ꎬ并用ＭＥＧＡ ４.０ 构建系统发育树ꎮ 结果显示ꎬ分离筛选到的 ２ 株细菌菌株 ＳＣＣＤＰ￣２、
ＳＣＣＤＰ￣４ 能够导致四川地区藜麦叶斑病的发生ꎬ经鉴定为成团泛菌(Ｐａｎｔｏｅａ ａｇｇｌｏｍｅｒａｎｓ)ꎮ
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　 　 藜麦(Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍ ｑｕｉｎｏａ)是藜科藜属植物ꎬ原
产于南美洲的安第斯山高原地区ꎬ具有 ５ ０００~７ ０００
年的种植历史[１]ꎮ 藜麦具有很高的营养价值ꎬ被联

合国粮食及农业组织推荐为适宜人类食用的“全营

养食品”ꎬ其蛋白质含量显著高于水稻和玉米ꎬ达到

１６％~３０％ꎬ此外ꎬ藜麦的必需氨基酸比例较均衡ꎬ并
且极易被人体吸收[２￣４]ꎮ ２０ 世纪 ８０ 年代末ꎬ藜麦被

引入中国西藏地区进行试种研究ꎬ２００８ 年以后开始

得到大规模引种[５]ꎮ 随着种植规模的扩大ꎬ藜麦病

害愈发突显ꎬ从而严重影响了其产量ꎬ尤其在四川地

区ꎬ藜麦叶斑病的发病率约为 ４０％ꎬ在严重的地块

甚至达到 ８０％ꎮ 患病藜麦叶片上出现坏死病灶ꎬ呈
斑点状ꎬ中间浅黄色ꎬ边缘褐色ꎬ外围有褪绿晕圈ꎬ严
重时可导致藜麦死亡ꎮ 本研究对四川地区藜麦叶斑

０６



病患病植株进行采样及病原菌分离ꎬ根据形态学特

征并结合 ｒＤＮＡ￣ＩＴＳ(ｒＤＮＡ￣内转录间隔区)、１６Ｓ ｒＤ￣
ＮＡ 序列分析ꎬ对藜麦叶斑病致病菌进行系统鉴定ꎬ
以期为藜麦叶斑病的后续生物防治提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 病菌标本的采集

２０１９ 年 ５ 月在四川省成都市龙泉驿区、成都市

金堂县、西昌市美姑县、凉山彝族自治州盐源县藜麦

种植基地采集藜麦叶斑病的新鲜患病植株ꎮ
１.２　 试剂

葡萄糖、无水乙醇、次氯酸钠、琼脂、巯基乙醇

等试剂均为国产分析纯ꎬ胰蛋白胨、酵母提取物均购

自上海汉尼生物技术有限公司ꎬＤＮＡ 提取试剂盒购

自成都福际生物技术公司ꎮ
１.３　 引物

ｒＤＮＡ￣ＩＴＳ、１６Ｓ ｒＤＮＡ 通用引物序列由北京擎

科生物科技有限公司成都分公司合成ꎬ详见表 １ꎮ

表 １　 引物序列及退火温度

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ ａｎｎｅａｌｉｎｇ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

引物名称 引物序列 (５′→３′) 　 　 　 退火温度 (℃)

２７Ｆ ＡＧＡＧＴＴＴＧＡＴＣＣＴＧＧＣＴＣＡＧ ５２

１４９２Ｒ ＧＧＴＴＡＣＣＴＴＧＴＴＡＣＧＡＣＴＴ ５２

ＩＴＳ１ ＴＣＣＧＴＡＧＧＴＧＡＡＣＣＴＧＣＧＧ ５５

ＩＴＳ４ ＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ ５５

１.４　 试验方法

１.４.１　 病原菌的分离 　 选取有典型叶斑病症状的

藜麦叶片ꎬ用组织分离法分离病原菌[６]ꎮ 用无菌水

冲洗病株叶片后ꎬ将叶片放入 ７５％乙醇中浸泡 ３５ ｓꎬ
再用 ０􀆰 ２％次氯酸钠浸泡 ６０ ｓꎬ随后用无菌水冲洗 ３
次ꎬ最后将叶片置于无菌滤纸上晾干ꎮ 将用上述方

法处理的叶片切块后置于 ＬＢ、ＰＤＡ 固体培养基上

培养ꎬ挑取单菌落ꎬ反复纯化得到纯菌株ꎮ
１.４.２　 菌落的形态学观察 　 将得到的纯化菌株分

别置于 ＰＤＡ、ＬＢ 固体培养基上ꎬ于 ２５ ℃恒温培养ꎬ
肉眼观察菌落的形态特征ꎮ 对菌落进行革兰氏染色

后ꎬ在光学显微镜下观察菌落的形态特征ꎮ
１.４.３　 致病性鉴定　 在温室条件下栽培藜麦ꎬ当藜麦

长至５~６ 叶期时ꎬ采用针刺接种法用分离纯化得到的

供试菌液(原菌液与无菌水的体积比为１ ∶ ５)分别接

种叶片ꎬ以接种灭菌蒸馏水的处理作为对照ꎮ 每天观

察藜麦叶片的生长状态ꎬ从患病叶片中再次分离筛选

菌株ꎮ 根据柯赫法则ꎬ重复进行 ３ 次ꎬ确定致病菌株ꎮ
１.４.４　 分子生物学鉴定　 (１)病原菌 ＤＮＡ 的提取ꎮ
按试剂盒说明书提取致病菌株的 ＤＮＡꎮ

(２)内转录间隔区( ＩＴＳ)基因的扩增ꎮ 以菌株

ＤＮＡ 为模板ꎬ用 ２７Ｆ、１４９２Ｒ 引物 ＰＣＲ 扩增 １６Ｓ ｒＤ￣
ＮＡꎬ反应体系: ３􀆰 ５ μｌ 模板ꎬ ２􀆰 ０ μｌ 引物 ( １０􀆰 ０
μｍｏｌ / Ｌ)ꎬ １２􀆰 ５ μｌ Ｔａｑ ＰＣＲ ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘꎬ ７􀆰 ０ μｌ
ｄｄＨ２Ｏꎬ总体积 ２５􀆰 ０ μｌꎮ ＰＣＲ 扩增条件:９４ ℃预变

性 ４ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 ４０ ｓꎬ５２ ℃退火 ４５ ｓꎬ７２ ℃延伸

１ｍｉｎꎬ３０ 个循环ꎻ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎꎮ
用 ＩＴＳ１、ＩＴＳ４ 引物 ＰＣＲ 扩增 ｒＤＮＡ￣ＩＴＳ 的反应

体系:３􀆰 ５ μｌ 模板ꎬ２􀆰 ０ μｌ 引物(１０􀆰 ０ μｍｏｌ / Ｌ)ꎬ１２􀆰 ５
μｌ Ｔａｑ ＰＣＲ ｍａｓｔｅｒ ｍｉｘꎬ７􀆰 ０ μｌ ｄｄＨ２ Ｏꎬ总体积为

２５􀆰 ０ μｌꎮ ＰＣＲ 扩增条件:９４ ℃预变性 ４ ｍｉｎꎻ９４ ℃
变性 ４０ ｓꎬ５５ ℃退火 ４５ ｓꎬ７２ ℃延伸 １ ｍｉｎꎬ３０ 个循

环ꎻ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎꎮ 将 ＰＣＲ 扩增产物于 ４ ℃保

存ꎬ并进行凝胶电泳验证ꎮ
(３)核酸序列的测定ꎮ ＰＣＲ 产物由北京擎科

生物科技有限公司成都分公司进行测定ꎮ 在 Ｇｅｎ￣
Ｂａｎｋ 中对测得的核酸序列进行 ＢＬＡＳＴ 比对分析ꎮ
１.４.５　 系统发育树的构建　 用 ＭＥＧＡ ４.０ 软件进行核

酸序列的聚类分析ꎬ用邻接法(ＮＪ)构建系统发育树ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 病株采集

采集藜麦发病初期、中期、后期 ３ 个时期的病

株ꎮ 在发病初期ꎬ病斑直径约为 ４ ｍｍ(图 １ａ)ꎻ在发

病中期ꎬ病斑颜色加深ꎬ形状渐渐不规则ꎬ最大直径

接近 １ ｃｍ(图 １ｂ)ꎻ在发病后期ꎬ病斑颜色较深ꎬ部
分叶片呈枯萎状(图 １ｃ)ꎮ
２.２　 病原菌的分离纯化

采集藜麦病株后ꎬ用组织分离法[６]进行病原菌的

分离ꎬ获得如图２ａ 至图２ｇ 所示纯化菌株ꎮ 通过肉眼观

察可知ꎬ图 ２ａ、图 ２ｆ 的菌株呈现真菌菌落形态ꎬ图 ２ｂ、
图 ２ｃ、图 ２ｄ、图 ２ｅ、图 ２ｇ 的菌株表现为细菌菌落形态ꎮ
经分子生物学鉴定可知ꎬ图２ａ 至图２ｇ 分别为胶红酵母

菌(Ｒｈｏｄｏｔｏｒｕｌａ ｍｕｃｉｌａｇｉｎｏｓａ)、成团泛菌(Ｐａｎｔｏｅａ ａｇ￣
ｇｌｏｍｅｒａｎｓ)、蜡状芽孢杆菌(Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｅｒｅｕｓ)、成团泛菌

(Ｐ. ａｇｇｌｏｍｅｒａｎｓ)、枯草芽孢杆菌(Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ)、裂
褶菌(Ｓｃｈｉｚｏｐｈｙｌｌｕｍ ｃｏｍｍｕｎｅ ｓｔｒａｉｎ)、巨大芽孢杆菌

(Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍｅｇａｔｅｒｉｕｍ)ꎬ分别编号为 １、２、３、４、５、６、７ꎮ
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ａ:发病初期ꎻｂ:发病中期ꎻｃ:发病后期ꎮ
图 １　 藜麦的田间发病状况

Ｆｉｇ.１　 Ｄｉｓｅａｓｅ ｃｉｒｃｕｍｓｔａｎｃｅ ｏｆ Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍ ｑｕｉｎｏａ ｉｎ ｆｉｅｌｄ

ａ:胶红酵母菌(Ｒｈｏｄｏｔｏｒｕｌａ ｍｕｃｉｌａｇｉｎｏｓａ)ꎻｂ:成团泛菌(Ｐａｎｔｏｅａ ａｇｇｌｏｍｅｒａｎｓ)ꎻｃ:蜡状芽孢杆菌(Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｅｒｅｕｓ)ꎻｄ:成团泛菌(Ｐａｎｔｏｅａ ａｇｇｌｏｍ￣
ｅｒａｎｓ)ꎻｅ:枯草芽孢杆菌(Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ)ꎻｆ:裂褶菌(Ｓｃｈｉｚｏｐｈｙｌｌｕｍ ｃｏｍｍｕｎｅ ｓｔｒａｉｎ)ꎻｇ:巨大芽孢杆菌(Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍｅｇａｔｅｒｉｕｍ)ꎮ

图 ２　 单菌落平板划线结果

Ｆｉｇ.２　 Ｐｌａｔｅ ｓｔｒｅａｋｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｌｏｎｉｅｓ

２.３　 致病性鉴定

配制 １ ~ ７ 号菌株的菌液并接种健康藜麦叶

片ꎮ 结果表明ꎬ用灭菌水(对照)和编号为 １、３、５、６、
７ 的菌株接种 １０ ｄ 后ꎬ植株未见病斑发生(图 ３ａ、图
３ｂ)ꎮ 由图 ３ｃ、图 ３ｄ 可见ꎬ用编号为 ２、４ 的菌株处

理植株 １０ ｄ 后ꎬ均有病斑发生ꎮ 由图 ３ｅ、图 ３ｆ 可
见ꎬ用编号为 ２、４ 的菌株接种 １５ ｄ 后ꎬ植株患病症

状明显加重ꎬ病斑扩大并增多ꎬ并且病斑颜色加深ꎮ
用编号为 ２、４ 的菌株接种植株后ꎬ从感病叶片中分

离纯化病菌ꎬ观察到与供试菌株相似的形态特征

(图 ３ｇ、图 ３ｈ)ꎬ且重复 ３ 次接种试验的结果均一致ꎮ
将分离获得的 ２ 株藜麦叶斑病致病菌分别命名为

ＳＣＣＤＰ￣２、ＳＣＣＤＰ￣４ꎮ

２.４　 形态学鉴定

将 ＳＣＣＤＰ￣２、ＳＣＣＤＰ￣４ 致病菌在 ＬＢ 固体培养

基上培养后肉眼观察菌落的特征ꎬ同时通过显微

镜观察菌落的形态特征ꎮ 由图 ４ａ 可见ꎬ经 ２４ ｈ 固

体培养基培养ꎬ菌落呈白色ꎬ并且表面光滑、边缘

整齐ꎻ４８ ｈ 后ꎬ菌落颜色变黄ꎬ直径达到２ ~ ３ ｍｍꎬ
微凸起于平板ꎬ在紫外灯下未出现黄色荧光(图

４ｂ)ꎻ显微镜( × １００)观察结果显示ꎬ菌体呈直杆

状ꎬ大小为(１.０ ~ ２􀆰 ５) μｍ×(０.５ ~ １􀆰 ０) μｍꎬ无菌

丝结构(图 ４ｃ)ꎻ革兰氏染色结果显示ꎬ菌落呈阴

性ꎬ有周生鞭毛 (图 ４ｄ)ꎮ 结合肉眼观察结果得

出ꎬＳＣＣＤＰ￣２、ＳＣＣＤＰ￣４ 这 ２ 株致病菌的形态学特

征与细菌一致ꎮ
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ａ:编号为 １、３、５、６、７ 号菌株接种 １０ ｄꎻｂ:无菌水接种 １０ ｄꎻｃ:编号为 ２ 号菌株接种 １０ ｄꎻｄ:编号为 ４ 号菌株接种 １０ ｄꎻｅ:编号为 ２ 号菌株接种

１５ ｄꎻｆ:编号为 ４ 号菌株接种 １５ ｄꎻｇ:编号为 ２ 号菌株单菌落培养ꎻｈ:编号为 ４ 号菌株单菌落培养ꎮ
图 ３　 致病性测定结果

Ｆｉｇ.３　 Ｔｅｓｔｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙ

ａ:培养 ２４ ｈ 后的菌落ꎻｂ:培养 ４８ ｈ 后的菌落ꎻｃ:菌体的显微观察结果(×１００)ꎻｄ:菌落的革兰氏染色结果ꎮ
图 ４　 藜麦致病菌的形态学及显微观察(ＳＣＣＤＰ￣４)
Ｆｉｇ.４　 Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｉｃ ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍ ｑｕｉｎｏａ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ(ＳＣＣＤＰ￣４)

２.５　 分子生物学鉴定

分别提取分离获得的 ２ 株致病菌的 ＤＮＡꎬ并用

引物进行 ＰＣＲ 扩增ꎮ 图 ５ 为 ＰＣＲ 扩增得到的电泳

图谱ꎬ其中 １ 号、２ 号条带对应致病菌 ＳＣＣＤＰ￣２ 的电

泳结果ꎬ３ 号、４ 号条带对应致病菌 ＳＣＣＤＰ￣４ 的电泳

结果ꎬ可见这 ２ 个菌株的 １６Ｓ ｒＤＮＡ 扩增产物大小约

为１ ０００ ｂｐꎮ 菌株 ＳＣＣＤＰ￣２、ＳＣＣＤＰ￣４ 的 １６Ｓ ｒＤＮＡ
测序结果分别见图 ６、图 ７ꎮ 将菌株 ＳＣＣＤＰ￣２、ＳＣ￣
ＣＤＰ￣４ 的 １６Ｓ ｒＤＮＡ 测序结果在 ＧｅｎＢａｎｋ 中进行

ＢＬＡＳＴ 比对可知ꎬ菌株 ＳＣＣＤＰ￣２、ＳＣＣＤＰ￣４ 的 １６Ｓ
ｒＤＮＡ 碱基序列分别与 Ｐａｎｔｏｅａ ａｇｇｌｏｍｅｒａｎｓ ｓｔｒａｉｎ
Ｃ４１０Ｐ１、 Ｐａｎｔｏｅａ ａｇｇｌｏｍｅｒａｎｓ ｓｔｒａｉｎ ＮＡ１３１ 的 １６Ｓ
ｒＤＮＡ 碱基序列有 ９９％、９９％的同源性ꎮ

Ｍ:ＤＬ ２０００ ｍａｒｋｅｒꎻ１、２:ＳＣＣＤＰ￣２ 致病菌ꎻ３、４:ＳＣＣＤＰ￣４ 致病菌ꎮ
图 ５　 ＳＣＣＤＰ￣２ 致病菌和 ＳＣＣＤＰ￣４ 致病菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ ＰＣＲ 扩

增产物电泳结果

Ｆｉｇ.５　 Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｆｏｒ １６Ｓ ｒＤＮＡ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｏｆ ＳＣＣＤＰ￣２ ａｎｄ ＳＣＣＤＰ￣４ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ

２.６　 系统发育树

用 ＭＥＧＡ ４.０ 对致病菌( ＳＣＣＤＰ￣２、ＳＣＣＤＰ￣４)
的 １６Ｓ ｒＤＮＡ 碱基序列进行聚类分析ꎬ并用 ＮＪ 法构
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图 ６　 致病菌 ＳＣＣＤＰ￣２的 １６Ｓ ｒＤＮＡ 序列

Ｆｉｇ.６　 Ｔｈｅ １６Ｓ ｒＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ＳＣＣＤＰ￣２

图 ７　 致病菌 ＳＣＣＤＰ￣４的 １６Ｓ ｒＤＮＡ 序列

Ｆｉｇ.７　 Ｔｈｅ １６Ｓ ｒＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ＳＣＣＤＰ￣４

建系统发育树ꎮ 由图 ８ 可见ꎬ致病菌 ＳＣＣＤＰ￣２ 和

ＳＣＣＤＰ￣４ 的 １６Ｓ ｒＤＮＡ 碱基序列与泛菌属(Ｐａｎｔｏｅａ)
中的成团泛菌 (Ｐａｎｔｏｅａ ａｇｇｌｏｍｅｒａｎｓ) 处于同一分

支ꎬ且自展值支持率达到 ９９％以上ꎬ提示致病菌 ＳＣ￣
ＣＤＰ￣２ 菌株与 ＳＣＣＤＰ￣４ 菌株的起源相同ꎬ是成团泛

菌的不同亚型ꎮ

３　 讨 论

本研究通过对藜麦叶斑病患病植株进行病菌

的分离、培养、纯化ꎬ共得到 ７ 株菌株ꎮ 依据科赫法

则ꎬ用 ７ 株菌株的菌液分别浸染健康藜麦植株ꎬ筛选

得到 ２ 株能够导致藜麦叶斑病的菌株ꎬ经形态学和

分子生物学鉴定ꎬ确定这 ２ 株菌株为成团泛菌ꎬ并且

是该菌属的不同亚型ꎮ
目前ꎬ国内外关于藜麦相关病害的系统性研究

还比较缺乏ꎬ对藜麦叶斑病病因的研究也存在差异ꎮ
段慧[７]在内蒙古种植区通过研究判断ꎬ导致藜麦叶

斑病发生的病原菌为链孢属 ( Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)ꎻ Ｔｅｓｔｅｎ
等[８]在美国发现的藜麦钉孢叶斑病的致病菌为藜

钉孢(Ｐａｓｓａｌｏｒａ ｄｕｂｉａ)ꎻ殷辉等[９] 的研究结果却显

示ꎬ造成藜麦钉孢叶斑病的病原菌为藜尾孢(Ｃｅｒｃｏｓ￣
ｐｏｒａ.ｃｆ.ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｉ)ꎮ 笔者的研究结果表明ꎬ在四川

地区ꎬ导致藜麦叶斑病发生的致病菌为成团泛菌ꎮ
造成以上差异的原因ꎬ可能与不同地域、不同藜麦品

种等因素有关ꎮ 笔者分离得到的 ２ 株细菌菌株能够

感染健康植株ꎬ其 １６Ｓ ｒＤＮＡ 碱基序列与成团泛菌
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图 ８　 代表菌株基于 １６Ｓ ｒＤＮＡ 序列的相邻系统发育树

Ｆｉｇ.８　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ｓｔｒａｉｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ １６Ｓ ｒＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

的同源性达 ９９％以上ꎬ系统发育树结果显示ꎬ这 ２ 个

分离菌株与成团泛菌属于同一分支ꎬ自展值支持率

达到 ９９％ꎬ提示这 ２ 株菌株源于同一祖先ꎬ是成团泛

菌的不同亚型ꎮ 成团泛菌作为藜麦叶斑病的致病菌

系首次报道ꎮ
成团泛菌属于肠杆菌目肠杆菌科泛菌属ꎬ为泛

菌属的模式种[１０]ꎮ 泛菌属由成团泛菌(Ｐ.ａｇｇｌｏｍｅｒ￣
ａｎｓ)和分散泛菌(Ｐ.ｄｉｓｐｅｒｓａ)２ 个种组成ꎬ是由 Ｂｅｊｉ
等[１１]和 Ｍｅｒｇａｅｒｉ 等[１２]于 １９８９ 年提出的新属ꎮ 泛属

菌广泛存在于土壤、水、植物种子表面以及动物和人

的伤口、体液中ꎬ并可引起病害发生[１３]ꎮ 据报道ꎬ成
团泛菌在植物上可引起稻谷内颖褐变[１４] 以及洋葱

腐烂病[１５]、棉花细菌性烂铃病[１６]、香蕉叶鞘腐败

病[１０]、玉米秆茎腐病等[１３]ꎮ 由于四川地区植物种

类丰富、种植密度较大ꎬ能够为成团泛菌侵染藜麦提

供有利条件ꎻ另外ꎬ四川盆地气候湿润ꎬ温度适宜ꎬ也
利于成团泛菌的生长ꎮ 这些原因可能成为四川地区

藜麦叶斑病致病菌为成团泛菌的重要因素ꎮ 为了提

高四川地区藜麦的种植产量及品质ꎬ下一步将对成

团泛菌的致病机制进行深入探讨ꎬ同时也将开展四

川地区藜麦叶斑病的生物防治研究ꎮ
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