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　 　 摘要:　 对江苏省甘蓝(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｏｌｅｒａｃｅａ ｖａｒ. ｃａｐｉｔａｔａ Ｌ.)叶片上发生的黑斑病进行病原菌鉴定ꎬ并测试病原菌

对杀菌剂的敏感性ꎮ 经形态学观察ꎬ初步明确分离得到的病原菌(ＨＢ０、ＨＢ１、ＨＢ２、ＨＢ３、ＨＢ５、ＨＢ６)为链格孢属真

菌ꎮ 基于科赫氏法则测定病原菌致病性ꎬ发现 ＨＢ１、ＨＢ３、ＨＢ６ 能在甘蓝叶片上致病ꎮ 扩增上述 ３ 个致病菌株的核

糖体 ＤＮＡ 内转录间隔区(ｒＤＮＡ￣ＩＴＳ)、过敏原基因(Ａｌｔ ａ１)、３￣磷酸甘油醛脱氢酶基因(ＧＡＰＤＨ)ꎬ得到大小为５１１~
５９６ ｂｐ 目的片段ꎮ 多基因联合聚类分析结果显示ꎬ引起江苏省甘蓝黑斑病的病原菌为芸薹生链格孢(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ
ｂｒａｓｓｉｃｉｃｏｌａ)ꎮ 室内毒力试验发现ꎬ在测试的 ８ 种杀菌剂中ꎬ苯醚甲环唑、咯菌腈、己唑醇、氟硅唑、戊唑醇、丙环唑、
异菌脲对病原菌菌丝生长的抑制效果较好ꎬ代森锰锌对病原菌菌丝生长的抑制作用较弱ꎮ
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　 　 十字花科芸薹属植物(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｓｐｐ.)包含甘蓝

(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｏｌｅｒａｃｅａ ｖａｒ. ｃａｐｉｔａｔａ Ｌ.)、白菜(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ)
和油菜(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ)等多种蔬菜油料作物ꎬ在全球

种植的农作物中占有重要地位ꎮ ２０１９ 年ꎬ甘蓝及其他

芸薹属作物的栽培面积位列中国蔬菜种植面积前十ꎬ

７４９



同时该类作物的出口量达９􀆰 ８５３×１０４ ｔꎬ在中国蔬菜主要

出口种类中位列第 ２[１]ꎮ 江苏省是甘蓝的重要种植区

之一[２]ꎬ近年来ꎬ随着甘蓝栽培面积逐渐扩大ꎬ黑斑病

频频发生ꎬ成为影响甘蓝可持续生产的重要病害ꎮ
十字花科作物黑斑病由链格孢属真菌(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ

ｓｐｐ.)引起ꎬ可危害植物的叶片、茎、叶柄、角果等组织ꎮ
叶面发病时ꎬ侵染部位产生水渍状小点ꎬ并逐渐形成许

多肉眼可见的小黑点ꎬ后期发展成同心轮纹病斑ꎬ病斑

有时穿孔[３]ꎮ 世界范围内ꎬ黑斑病导致印度十字花科

油料作物产量损失１５％~７１％ꎬ在加拿大ꎬ因黑斑病导致

的十字花科油料作物产量损失达２０％~３０％[４]ꎮ 除了

导致作物减产外ꎬ链格孢属真菌还会产生 ７０ 多种真菌

毒素ꎬ其中交链孢酚单甲醚(Ａｌｔｅｒｎａｒｉｏｌ ９￣ｍｏｎｏｍｅｔｈｙｌ ｅ￣
ｔｈｅｒ)具有基因毒性、交链孢毒素(Ａｌｔｅｒｔｏｘｉｎ)具有致突

变性ꎬ是人类健康的潜在威胁[５￣６]ꎮ
链格孢属真菌种类多且分类复杂ꎬ目前已有记

录的就有 ３００ 多种[７]ꎮ 为了明确甘蓝黑斑病病原菌

的分类地位ꎬ王超等[８]通过核糖体 ＤＮＡ 内转录间隔

区(ｒＤＮＡ￣ＩＴＳ)序列分析发现ꎬ芸薹生链格孢(Ａｌｔｅｒ￣
ｎａｒｉａ ｂｒａｓｓｉｃｉｃｏｌａ)是引起东北农业大学实习基地内

甘蓝黑斑病的病原菌ꎮ 另有研究结果表明ꎬ芸薹生

链格孢、芸薹链格孢(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｂｒａｓｓｉｃａｅ)、萝卜链格

孢(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｒａｐｈａｎｉ)、链格孢(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ａｌｔｅｒｎａｔａ)
均能侵染甘蓝[３]ꎮ 为了揭示江苏省甘蓝黑斑病的

病原菌种类ꎬ从江苏省南京市和宜兴市采集疑似黑

斑病的甘蓝病株ꎬ在明确分离菌株形态学特征和致

病性的基础上ꎬ结合多基因分子系统学研究ꎬ鉴定甘

蓝黑斑病致病菌ꎬ同时测试不同杀菌剂对病原菌的

室内毒力ꎬ以期为甘蓝黑斑病病原菌的鉴别和防治

提供科学依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 病样采集与病原菌分离

在南京市江宁区和宜兴市周铁镇甘蓝种植区ꎬ
选取具有黑斑病发病典型症状的甘蓝植株ꎬ拍照并

采集病叶备用ꎮ 按照方中达[９] 的常规组织分离方

法进行甘蓝黑斑病病原菌分离ꎬ从病变叶片边缘切

下５ ｍｍ×５ ｍｍ 大小的叶片组织ꎬ７５％乙醇表面消毒

９０ ｓꎬ无菌水洗净后用灭菌滤纸吸干水分ꎬ接种于

ＰＤＡ 培养基(货号 ＣＭ０１３９ꎬＯｘｏｉｄ 公司产品)ꎬ置于

２５ ℃条件下培养ꎮ 长出的菌落经过单孢纯化ꎬ保存

于 ４ ℃冰箱中备用ꎮ

１.２　 形态特征观察

用打孔器在菌落边缘取直径为 ０􀆰 ５ ｃｍ 的菌丝

块ꎬ接种到 ＰＤＡ 平板中央ꎬ置于 ２５ ℃培养 ７ ｄꎬ然后

观察菌落形态ꎮ 用无菌水洗脱分生孢子ꎬ在光学显

微镜(货号 Ｏｌｙｍｐｕｓ ＣＸ３３ꎬＯｌｙｍｐｕｓ 公司产品)下观

察分生孢子形态特征ꎮ
１.３　 致病性测定

用于病原菌致病性测试的甘蓝品种 ＨＢＪＤ２８３
由江苏省农业科学院蔬菜研究所提供ꎮ 将甘蓝种子

播种在含基质的 ５０ 穴育苗盘中ꎬ于温室中培养约

３０ ｄ 后备用ꎮ
菌丝块接种法:供试菌株在 ２５ ℃培养 ７ ｄꎬ然后

用打孔器在菌落边缘取直径为 ０􀆰 ５ ｃｍ 的菌丝块ꎬ将
菌丝块接种于离体甘蓝叶片表面ꎬ以接种琼脂块的叶

片作为对照ꎮ 接种后的叶片置于托盘内ꎬ覆盖保鲜膜

保湿ꎬ在 ２５ ℃条件下培养 ３ ｄꎬ然后观察发病情况ꎮ
孢子喷雾法:将供试菌株接种至 ＰＤＡ 培养基

中ꎬ置于 ２５ ℃条件下培养７~ １０ ｄꎬ收集分生孢子ꎬ
使用无菌水调整分生孢子悬浮液中分子孢子含量为

１ ｍｌ １×１０５个ꎮ 通过喷雾法将孢子悬浮液喷洒在离

体甘蓝叶片上ꎬ以喷洒无菌水的叶片作为对照ꎮ 接

种后的叶片置于托盘内ꎬ覆盖保鲜膜保湿ꎬ在 ２５ ℃
条件下培养 ３ ｄꎬ然后观察发病情况ꎮ
１.４　 分子生物学鉴定

用灭菌牙签从 ２５ ℃培养 １０ ｄ 左右的 ＰＤＡ 平板上

刮取菌丝ꎬ根据 Ｃｅｎｉｓ[１０] 报道的方法提取菌株基因组

ＤＮＡꎮ 利用目的基因引物对供试菌株的 ｒＤＮＡ￣ＩＴＳ、过
敏原基因(Ａｌｔ ａ１)、３￣磷酸甘油醛脱氢酶基因(ＧＡＰＤＨ)
进行 ＰＣＲ 扩增(表 １)ꎮ ＰＣＲ 扩增体系(５０ μｌ):２５ μｌ
２×Ｑｕｉｃｋ Ｔａｑ􀅸 ＨＳ ＤｙｅＭｉｘ(ＤＴＭ￣１０１ꎬＴｏｙｏｂｏ)ꎬ１ μｌ 基
因组 ＤＮＡꎬ上下游引物各 ２ μｌꎬ２０ μｌ ｄｄＨ２Ｏꎮ 扩增程

序ꎬｒＤＮＡ￣ＩＴＳ:９５ ℃预变性 ３ ｍｉｎꎻ９４ ℃ ３０ ｓꎬ５４ ℃ ３０
ｓꎬ７２ ℃ ４０ ｓꎬ３０ 个循环ꎻ最后７２ ℃ ７ ｍｉｎꎮ Ａｌｔ ａ１基因:
９５ ℃预变性 ３ ｍｉｎꎻ９４ ℃ ３０ ｍｉｎꎬ５７ ℃ ３０ ｓꎬ７２ ℃ ４５ ｓꎬ
３０ 个循环ꎻ最后 ７２ ℃ １０ ｍｉｎꎮ ＧＡＰＤＨ 基因:９５ ℃预变

性 ３ ｍｉｎꎻ９４ ℃ ３０ ｓꎬ５３ ℃ ３０ ｓꎬ７２ ℃ ３０ ｓꎬ３０ 个循环ꎻ
最后 ７２ ℃ １０ ｍｉｎꎮ ＰＣＲ 扩增产物经 １％琼脂糖凝胶电

泳检测后ꎬ送通用生物(安徽)股份有限公司进行双向

测序ꎮ 获得的目的片段序列经校对后ꎬ在 ＮＣＢＩ 网站进

行 ＢＬＡＳＴ 检索分析ꎮ 下载芸薹生链格孢、其他链格孢

属成员及番茄匍柄霉的目的基因序列ꎬ采用 ＭＥＧＡ ７.０
软件构建多基因系统发育树ꎮ
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表 １　 扩增目的基因所用引物

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅ

引物名称　 引物序列 参考文献

ＩＴＳ１ ５′￣ＴＣＣＧＴＡＧＧＴＧＡＡＣＣＴＧＣＧＧ￣３′ [１１]

ＩＴＳ４ ５′￣ＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ￣３′

Ａｌｔ ａ１￣Ｆ ５′￣ＡＴＧＣＡＧＴＴＣＡＣＣＡＣＣＡＴＣＧＣ￣３′ [１２]

Ａｌｔ ａ１￣Ｒ ５′￣ＡＣＧＡＧＧＧＴＧＡＹＧＴＡＧＧＣＧＴＣ￣３′

ＧＡＰＤＨ￣１ ５′￣ＣＡＡＣＧＧＣＴＴＣＧＧＴＣＧＣＡＴＴＧ￣３′ [１３]

ＧＡＰＤＨ￣２ ５′￣ＧＣＣＡＡＧＧＡＧＴＴＧＧＴＴＧＴＧＣ￣３′

１.５　 病原菌对杀菌剂敏感性测定

采用菌丝生长抑制试验测定病原菌对不同化学

药剂的敏感性ꎮ 供试药剂如下:２５％苯醚甲环唑用

乳油(ＥＣ)稀释(终质量浓度分别为１.０００ ０ μｇ / ｍｌ、
０.５００ ０ μｇ / ｍｌ、 ０.２５０ ０ μｇ / ｍｌ、 ０.１２５ ０ μｇ / ｍｌ、
０.０６２ ５ μｇ / ｍｌ)ꎻ２５％丙环唑用乳油(ＥＣ)稀释(终质

量 浓 度 分 别 为 １.０００ ０ μｇ / ｍｌ、 ０.５００ ０ μｇ / ｍｌ、
０.２５０ ０ μｇ / ｍｌ、０.１２５ ０ μｇ / ｍｌ、０.０６２ ５ μｇ / ｍｌ)ꎻ５０％
异菌脲用可湿性粉剂(ＷＰ)稀释(终质量浓度分别

为 ２􀆰 ０００ μｇ / ｍｌ、１􀆰 ０００ μｇ / ｍｌ、０􀆰 ５００ μｇ / ｍｌ、０􀆰 ２５０
μｇ / ｍｌ、０􀆰 １２５ μｇ / ｍｌ)ꎻ８０％代森锰锌用可湿性粉剂

(ＷＰ)稀释(终质量浓度分别为 ２００􀆰 ０ μｇ / ｍｌ、１００􀆰 ０
μｇ / ｍｌ、５０􀆰 ０ μｇ / ｍｌ、２５􀆰 ０ μｇ / ｍｌ、１２􀆰 ５ μｇ / ｍｌ)ꎻ４０％
氟硅唑用乳油 ( ＥＣ) 稀释 (终质量浓度分别为

１.０００ ０ μｇ / ｍｌ、 ０.５００ ０ μｇ / ｍｌ、 ０.２５０ ０ μｇ / ｍｌ、
０.１２５ ０ μｇ / ｍｌ、０.０６２ ５ μｇ / ｍｌ)ꎻ５０％咯菌腈用可湿

性粉剂 ( ＷＰ ) 稀释 (终质量浓度分别为 １.０００ ０
μｇ / ｍｌ、 ０.５００ ０ μｇ / ｍｌ、 ０.２５０ ０ μｇ / ｍｌ、 ０.１２５ ０
μｇ / ｍｌ、０.０６２ ５ μｇ / ｍｌ)ꎻ４５％戊唑醇用悬浮剂(ＳＣ)

稀释 (终质量浓度分别为 １.０００ ０ μｇ / ｍｌ、 ０.５００ ０
μｇ / ｍｌ、 ０.２５０ ０ μｇ / ｍｌ、 ０.１２５ ０ μｇ / ｍｌ、 ０.０６２ ５
μｇ / ｍｌ)ꎻ４０％己唑醇用悬浮剂(ＳＣ)稀释(终质量浓

度分别 为 １.０００ ０ μｇ / ｍｌ、 ０.５００ ０ μｇ / ｍｌ、 ０.２５０ ０
μｇ / ｍｌ、０.１２５ ０ μｇ / ｍｌ、０.０６２ ５ μｇ / ｍｌ)ꎮ

菌丝生长抑制测定:将直径为 ０.５ ｃｍ 的菌块分

别接种到含杀菌剂 ＰＤＡ 平板和不含杀菌剂但含等

量稀释溶剂的 ＰＤＡ 平板(对照)上ꎮ 每个处理重复

４ 次ꎮ 接种后的 ＰＤＡ 平板置于 ２５ ℃恒温培养箱中

培养 ７ ｄꎬ然后以十字交叉法测量各处理的菌落直

径ꎬ求出菌落直径平均值ꎬ并计算抑制率ꎮ 菌丝生长

抑制率＝(对照菌丝生长直径－不同杀菌剂下的菌丝

生长直径) / (对照菌丝生长直径－０.５ ｃｍ)×１００％ꎮ
使用 ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ２０ꎬ对以 １０ 为底数的杀菌

剂质量浓度的对数值(ｘ)和对应的菌丝生长抑制率

(Ｙ)进行回归分析ꎬ求出毒力回归方程(Ｙ ＝ ａｘ＋ｂ)和
有效抑制中浓度(ＥＣ５０)ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 甘蓝黑斑病田间典型症状

田间调查发现ꎬ甘蓝植株下部叶片发病最为频

繁ꎬ同时叶球部分也有发病ꎮ 发病初期形成圆形褪

绿斑ꎬ随着病情进一步发展ꎬ病斑逐渐扩大变黑ꎬ四
周伴有黄色晕圈ꎬ后期病斑转为淡褐色且带有同心

轮纹ꎬ湿度高时可见黑褐色霉状菌丝ꎬ病斑部分有时

破裂或穿孔ꎬ严重时病斑汇集成块ꎬ叶片大面积枯

死ꎬ全株叶片由外向内干枯(图 １)ꎮ

图 １　 甘蓝黑斑病田间症状

Ｆｉｇ.１　 Ｓｙｍｐｔｏｍｓ ｏｆ ｃａｂｂａｇｅ ｂｌａｃｋ ｓｐｏｔ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｅｌｄ
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２.２　 病原菌分离

采用组织分离法对甘蓝病叶进行病原分离和

纯化ꎬ共得到 ６ 个菌株ꎬ利用显微镜观察菌丝产孢

形态及孢子形态(图 ２)ꎮ ６ 个菌株菌落形态和分

生孢子形态的具体描述见表 ２ꎮ ＨＢ１、ＨＢ３、ＨＢ６
菌落和分生孢子形态相似但孢子大小略有差异ꎬ
其他 ３ 个菌株的菌落和分生孢子形态差异明显ꎮ

表 ２　 ６ 个病原菌菌株的形态学比较

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｓｉｘ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｓｔｒａｉｎｓ

菌株 菌落形态

分生孢子特征

形态 孢子直径(μｍ)
隔膜数

横隔膜 纵隔膜

ＨＢ０ 菌落呈不均匀黄褐色ꎬ具同心轮纹ꎬ气生菌
丝发达ꎬ菌丝绵密

倒棒状或卵形ꎬ喙长短不一 (７~４３)×(６~２５) １~８ ０~４

ＨＢ１ 菌落呈黑褐色ꎬ气生菌丝少ꎬ分生孢子茂密
倒棒状ꎬ无喙或短至不明显ꎬ部
分孢子具有小疣突

(１２~６８)×(８~１６) １~５ ０

ＨＢ２ 菌落呈灰绿色ꎬ气生菌丝发达 卵形或近球形ꎬ无喙或短喙 (１５~４８)×(１２~３８) １~８ ０~５

ＨＢ３ 菌落呈黑褐色ꎬ气生菌丝少ꎬ分生孢子茂密 倒棒状ꎬ无喙或短至不明显ꎬ部
分孢子具有小疣突

(８~５０)×(８~１５) １~５ ０

ＨＢ５ 菌落呈灰黄色ꎬ具同心轮纹ꎬ气生菌丝发达 卵形或近球形ꎬ喙长短不一 (２０~６２)×(１０~３７) １~７ ０~４

ＨＢ６ 菌落呈黑褐色ꎬ气生菌丝少ꎬ且分生孢子茂
密

倒棒状ꎬ无喙或短至不明显ꎬ部
分孢子具有小疣突

(８~４５)×(６~１５) １~４ ０

２.３　 病原菌的致病性

参照科赫氏法则测试分离病原菌的致病性ꎮ
通过菌丝块法及孢子喷雾法接种甘蓝离体叶片

发现ꎬ在分离的菌株中ꎬ仅有 ＨＢ１、ＨＢ３、ＨＢ６ 能

在甘蓝叶片上致病(图 ３) ꎮ 与对照相比ꎬ接种上

述 ３ 个菌株菌丝块的叶片黄化严重ꎬ有时可见霉

层ꎬ且病斑部分易破裂(图 ３) ꎻ通过喷雾法接种

孢子 ３ ｄ 后ꎬ叶片表面密布水渍状小病斑ꎬ病斑周

围黄化ꎬ与田间甘蓝黑斑病初期症状一致 ( 图

３) ꎮ
２.４　 分子生物学鉴定及序列分析

在形态学初步鉴定的基础上ꎬ结合分子鉴定

技术进一步明确分离得到的黑斑病病原菌的分类

地位ꎮ 基于形态学鉴定及致病性测定ꎬ确定 ＨＢ１、
ＨＢ３、ＨＢ６ 为病原菌ꎬ以 ＨＢ１、ＨＢ３、ＨＢ６ 的基因组

ＤＮＡ 为模板ꎬ分别扩增 ｒＤＮＡ￣ＩＴＳ、Ａｌｔ ａ１、ＧＡＰＤＨ
基因ꎬ经测序获得 ｒＤＮＡ￣ＩＴＳ 长度分别为 ５７８ ｂｐ、
５８７ ｂｐ、５８７ ｂｐꎬＡｌｔ ａ１ 长度分别为 ５１６ ｂｐ、５１１ ｂｐ、
５１８ ｂｐꎬＧＡＰＤＨ 长度分别为 ５９５ ｂｐ、５９５ ｂｐ、５９６ ｂｐ
的目的片段ꎮ 将 ３ 个菌株的目的片段序列在 ＮＣＢＩ
网站进行 ＢＬＡＳＴ 检索分析ꎬ结果显示供试菌株的

目的片段与芸薹生链格孢菌株具有很高的序列相

似性(９９.６３％ ~１００􀆰 ００％)ꎮ 下载芸薹生链格孢及

其他链格孢属成员的目的基因序列(表 ３)ꎬ按照

首尾相连方法将上述序列拼接后进行分析ꎮ 以番

茄匍柄霉为外群ꎬ采用 ＭＥＧＡ７.０ 软件中的最大似

然法(Ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ) 构建多基因系统发育

树ꎬ以 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 进行１ ０００次重复检验ꎬ估算分支

的自展支持率ꎬ分析供试菌株与其近缘种菌株的

亲缘关系ꎬ确定其分类地位ꎮ 如图 ４ 所示ꎬ本研究

中获得的 ３ 个菌株与芸薹生链格孢的 ２ 个参考菌

株紧密聚类在一起ꎬ自展支持率为 １００％ꎮ 综合致

病性测定结果以及病原菌形态特征ꎬ结合多基因

序列联合分析ꎬ最终确定分离得到的甘蓝黑斑病

病原菌为芸薹生链格孢ꎮ
２.５　 病原菌对杀菌剂的敏感性

采用菌丝生长抑制法测试 ８ 种杀菌剂对供试菌

株 ＨＢ１ 的毒力ꎮ 结果显示ꎬ苯醚甲环唑、咯菌腈、己
唑醇、氟硅唑、戊唑醇、丙环唑、异菌脲对供试菌株的

抑制效果较好ꎬ ＥＣ５０ 分别为 ０􀆰 ０３７ μｇ / ｍｌ、 ０􀆰 ０３９
μｇ / ｍｌ、０􀆰 ０６４ μｇ / ｍｌ、 ０􀆰 １３４ μｇ / ｍｌ、 ０􀆰 １７５ μｇ / ｍｌ、
０􀆰 ２６３ μｇ / ｍｌ、０􀆰 ６４１ μｇ / ｍｌꎬ对供试菌株的抑制效果

最弱的药剂为代森锰锌ꎬ其 ＥＣ５０为 ２８０􀆰 １０１ μｇ / ｍｌ
(表 ４)ꎮ
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图 ２　 分离获得的 ６ 个病原菌的形态学特征

Ｆｉｇ.２　 Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｉｘ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ

图 ３　 分离获得的甘蓝黑斑病病原菌的致病性

Ｆｉｇ.３　 Ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ｃａｕｓｉｎｇ ｃａｂｂａｇｅ ｂｌａｃｋ ｓｐｏｔ
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表 ３　 聚类分析所用的参考菌株及其目的基因和核糖体 ＤＮＡ 内转录间隔区(ｒＤＮＡ￣ＩＴＳ) ＧｅｎＢａｎｋ 登录号

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｉｓｏｌａｔｅｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｉｎｔｅｒｎａｌ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｓｐａｃｅｒ ｏｆ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＤＮＡ (ｒＤＮＡ￣ＩＴＳ)

ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒｓ

种名　 　 　 　 　 　 　 菌株编号　 　 　
目的基因和核糖体 ＤＮＡ 内转录间隔区(ｒＤＮＡ￣ＩＴＳ) ＧｅｎＢａｎｋ 登录号

ｒＤＮＡ￣ＩＴＳ Ａｌｔ ａ１ ＧＡＰＤＨ

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ａｇｅｒａｔｉ ＣＢＳ１１７２２１ ＫＪ７１８０９８ ＫＪ７１８６１８ ＫＪ７１７９５３

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ａｌｔｅｒｎａｔａ ＴＣＳ３００１ ＭＮ３９４８７９ ＭＮ４１０９１１ ＭＮ４１０９１９

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ａｒｂｏｒｅｓｃｅｎｓ １００７￣１０￣２ ＭＷ８９８６３１ ＭＷ５４１７５７ ＭＷ５４１６９８

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ａｒｇｙｒａｎｔｈｅｍｉ ＹＺＵ１７１０６７ ＭＧ６４７６１８ ＭＧ６４７６１６ ＭＧ６７４１３９

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｂａｔａｔｉｃｏｌａ ＰＰＲＩ:１１９７２ ＫＹ０９９６９０ ＫＹ０９９６５２ ＫＹ０９９６７１

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｂｒａｓｓｉｃａｅ ４３３ ＫＰ９９３５３３ ＫＲ０５１３８４ ＫＲ０５１３９２

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｂｒａｓｓｉｃｉｃｏｌａ ＣＣＰＹ３ ＭＧ２５０６０３ ＭＧ２５０６３９ ＭＧ２５０６１５

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｂｒａｓｓｉｃｉｃｏｌａ １０１ / １ ＭＮ１７３８２４ ＭＮ１７５５０５ ＭＮ１７５５１５

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｂｕｒｎｓｉｉ ＹＺＵ１９１００３ ＭＮ６５６１３６ ＭＮ６５６１４１ ＭＮ７１８６６２

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｃａｒｏｔｉｉｎｃｕｌｔａｅ ＢＭＰ００６４ ＥＵ１３６６４１ ＥＵ１３９３２９ ＥＵ１４１９８９

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｃａｒｔｈａｍｉ ＣＢＳ６３５.８０ ＫＪ７１８１３１ ＫＪ７１８６４９ ＫＪ７１７９８１

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｃｈｅｉｒａｎｔｈｉ ９０３ / ４ ＭＷ４８７２２８ ＭＷ４９６４２０ ＭＷ４９６４２１

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｃｉｎｅｒａｒｉａｅ ＹＺＵ１７１９７１ ＭＨ３５０３９５ ＭＨ２８５９４６ ＭＨ２８５９４８

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｃｒａｓｓａ ＣＢＳ１１６６４８ ＫＪ７１８１５１ ＫＪ７１８６６７ ＫＪ７１７９９９

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｃｕｃｕｍｅｒｉｎａ ＣＢＳ１１７２２６ ＫＪ７１８１５５ ＫＪ７１８６７０ ＫＪ７１８００２

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｄａｕｃｉ ＣＢＳ４７７.８３ ＫＪ７１８１６１ ＫＪ７１８６７６ ＫＪ７１８００８

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｅｕｐｈｏｒｂｉｉｃｏｌａ ＣＢＳ１３３８７４ ＫＪ７１８１７４ ＫＪ７１８６８７ ＫＪ７１８０１９

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｇａｉｓｅｎ ０４０７￣５￣５ ＭＷ８９８６３３ ＭＷ５４１８１５ ＭＷ５４１７００

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｇｏｓｓｙｐｉｎａ ＣＢＳ１０４.３２ ＫＰ１２４４３０ ＪＱ６４６３９５ ＪＱ６４６３１２

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｊａｐｏｎｉｃａ ２０７ ＭＮ１７３８２６ ＭＮ１７５５０７ ＭＮ１７５５１７

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｌｏｎｇｉｐｅｓ ２０ＮＬ０２ ＯＫ４２６３８８ ＯＫ４６９３０４ ＯＫ４６９３０２

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｍａｃｒｏｓｐｏｒａ ＣＢＳ１１７２２８ ＫＣ５８４２０４ ＫＪ７１８７０２ ＫＣ５８４１２４

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｐａｎａｘ ＣＮＵ３１５９ ＪＦ４１７５６０ ＪＸ２１３２９６ ＪＦ４１７６４１

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｐｏｒｒｉ ＣＮＵ１０３０１３ ＪＦ３３１４５５ ＪＦ３３１５４３ ＪＦ３３１４８６

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｒａｄｉｃｉｎａ ＢＭＰ００４７ ＥＵ１３６６６１ ＥＵ１３９３４９ ＥＵ１４２００９

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｓｅｓａｍｅ ＣＢＳ２４０.７３ ＫＪ７１８２３１ ＪＱ６４６４２７ ＪＱ６４６３４３

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｓｏｌａｎｉ Ｅｇｙ￣Ｐ１ ＭＴ９９６２７６ ＭＴ９９６２５５ ＭＴ９９６２６２

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｓｔｅｖｉａｅ ＣＢＳ１１７３６２ ＫＪ７１８２５２ ＫＪ７１８７５８ ＫＪ７１８０７９

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｔａｇｅｔｉｃａ ＣＢＳ４７９.８１ ＫＣ５８４２２１ ＫＪ７１８７６１ ＫＣ５８４１４３

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｔｅｎｕｉｓｓｉｍａ ０５１７￣１８￣９ ＭＷ８９８６２９ ＭＷ５４１７５５ ＭＷ５４１６９６

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｔｏｍａｔｉｃｏｌａ ＣＮＵ１３１０６１ ＫＪ６５１２７０ ＫＪ８６２２５８ ＫＪ６５１２７３

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｔｏｍａｔｏ ＭＸ￣３ ＭＫ２２６３０８ ＭＫ２２６３１２ ＭＫ２２６３１０

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｚｉｎｎｉａ ＣＢＳ１１８.４４ ＫＪ７１８２６４ ＫＪ７１８７７１ ＪＱ６４６３６１

Ｓｔｅｍｐｈｙｌｉｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｉ ＣＮＵ０７００６７ ＪＦ４１７６８３ ＪＸ２１３３１１ ＪＦ４１７６９３
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节点处仅显示大于 ５０％的自展支持率ꎬ黑色圆圈标示处为供试菌株ꎮ
图 ４　 基于 ｒＤＮＡ￣ＩＴＳ、Ａｌｔ ａ１、ＧＡＰＤＨ 的多序列联合聚类分析

Ｆｉｇ.４　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｒＤＮＡ￣ＩＴＳꎬ Ａｌｔ ａ１ꎬ ＧＡＰＤＨ

表 ４　 不同化学药剂对芸薹生链格孢的抑制效果

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｉｎｈｉｂｉｔｏｒｙ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｕｎｇｉｃｉｄｅｓ ｏｎ Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｂｒａｓｓｉｃｉｃｏｌａ

杀菌剂名称　 毒力回归方程　 　 有效抑制中质量浓度
(μｇ / ｍｌ)

杀菌剂质量浓度的 ９５％
置信区间(μｇ / ｍｌ)

相关系数
( ｒ)

苯醚甲环唑 Ｙ＝ ０.４９１ｘ＋０.７０６ ０.０３７ ０.００３~０.０８１ ０.８４０

咯菌腈 Ｙ＝ ０.７２６ｘ＋１.０２０ ０.０３９ ０.０１２~０.０７１ ０.９５６

己唑醇 Ｙ＝ ０.９００ｘ＋１.０７５ ０.０６４ ０.０３３~０.０９５ ０.９８８

氟硅唑 Ｙ＝ １.１３２ｘ＋０.９８７ ０.１３４ ０.０９８~０.１７２ ０.９６２

戊唑醇 Ｙ＝ ０.７６１ｘ＋０.５７６ ０.１７５ ０.１１３~０.２４６ ０.９８９

丙环唑 Ｙ＝ ０.８４０ｘ＋０.４８７ ０.２６３ ０.１９１~０.３６７ ０.９６８

异菌脲 Ｙ＝ ０.９３６ｘ＋０.１８１ ０.６４１ ０.４８５~０.８８４ ０.９２４

代森锰锌 Ｙ＝ ０.６８８ｘ－１.６８３ ２８０.１０１ １５７.５９９~９３７.８００ ０.９９２

３５９刘志刚等:甘蓝黑斑病病原菌鉴定及其对杀菌剂的敏感性



３　 讨 论

链格孢属真菌种类多且分类复杂[１４￣１７]ꎬ目前已

有记录的就有 ３００ 多种[７]ꎬ随着高通量测序技术的

快速发展ꎬ越来越多的真菌基因组相继被报道ꎬ这也

为多序列联合分析提供了极大便利ꎮ 基于 １６８ 个链

格孢属真菌菌株的 Ａｌｔ ａ１、ＧＡＰＤＨ、内聚半乳糖醛酸

酶基因( ｅｎｄｏＰＧ)、ｒＤＮＡ￣ＩＴＳ、翻译延伸因子 １￣ａｌｐｈａ
基因(ＴＥＦ１)、ＲＮＡ 聚合酶 ＩＩ 亚基基因(ＲＰＢ２)和一

个匿 名 基 因 区 域 ＯＰＡ１０￣２ 的 序 列ꎬ Ｗｏｕｄｅｎｂｅｒｇ
等[１８]构建了链格孢属真菌系统发育树ꎮ 在其他植

物黑斑病的病原菌鉴定方面ꎬ研究人员在 ｒＤＮＡ￣ＩＴＳ
的基础上ꎬ联用 Ａｌｔ ａ１、三磷酸腺苷酶基因 ( ＡＴ￣
Ｐａｓｅ)、钙调蛋白基因(ＣＡＬ)、ＧＡＰＤＨ、ＲＰＢ２、ＴＥＦ１
中的部分基因ꎬ明确了大麻黑斑病[１９]、香蕉黑斑

病[２０]、甜瓜黑斑病[２１] 的病原菌ꎮ 本研究通过 ｒＤ￣
ＮＡ￣ＩＴＳ、Ａｌｔ ａ１、ＧＡＰＤＨ 序列联合分析发现ꎬ致病菌

株 ＨＢ１、ＨＢ３、ＨＢ６ 与 ２ 个芸薹生链格孢参考菌株紧

密聚在一起ꎬ综合致病性测定结果以及病原菌形态

特征ꎬ确定从甘蓝病叶中分离到的黑斑病病原菌为

芸薹生链格孢ꎮ 鉴于引起十字花科黑斑病的链格孢

属真菌的种群组成复杂[２２]ꎬ后续将进一步对江苏省

其他地区的甘蓝黑斑病病样进行病原菌分离鉴定ꎬ
借以探明江苏省甘蓝黑斑病的致病菌组成ꎮ

如何有效防治链格孢属真菌引起的黑斑病是当

前蔬菜生产上面临的难题ꎬ目前十字花科芸薹属栽

培种中缺乏高抗黑斑病的材料ꎬ只在亚麻荠(Ｃａｍ￣
ｅｌｉｎａ ｓａｔｉｖａ)、荠菜(Ｃａｐｓｅｌｌａ ｂｕｒｓａ￣ｐａｓｔｏｒｉｓ)等其他十

字花科植物中发现了一些抗性较好的种质资源[２３]ꎮ
化学防治仍然是目前十字花科作物黑斑病防控的重

要手段ꎮ 本研究结果表明ꎬ苯醚甲环唑、咯菌腈、己
唑醇、氟硅唑、戊唑醇、丙环唑、异菌脲对甘蓝黑斑病

病原菌的抑制作用较强ꎮ 前人研究结果表明ꎬ丙环

唑、苯醚甲环唑、己唑醇对引起秋葵黑斑病的链格孢

具有较好的抑制效果[２４]ꎻ咪鲜胺、异菌脲、戊唑醇对

引起核桃黑斑病的链格孢有较好抑制作用[２５]ꎻ戊唑

醇和苯醚甲环唑这两种三唑类药剂对白菜黑斑病的

芸薹链格孢的抑制效果较好[２６]ꎻ苯醚甲环唑对三七

黑斑病病原菌(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｐａｎａｘ)的菌丝生长抑制效

果明显[２７]ꎻ丙环唑对导致芥菜黑斑病的芸薹链格孢

的抑制效果较好[２８]ꎻ咯菌腈和异菌脲对引起月季黑

斑病的链格孢的抑制作用较强[２９]ꎮ 从以上研究结

果可以看出ꎬ在测试的化学药剂中ꎬ苯醚甲环唑和戊

唑醇为代表的三唑类、咯菌腈为代表的苯基吡咯类、
异菌脲为代表的二甲酰亚胺类杀菌剂对黑斑病病原

菌的菌丝生长抑制效果总体较好ꎮ 但也有报道ꎬ异
菌脲对三七黑斑病病原菌的菌丝生长抑制效果较

差[２７]ꎻ戊唑醇和异菌脲对引起芍药黑斑病的链格孢

的抑制作用较差[３０]ꎮ 因此ꎬ针对链格孢属真菌引起

的不同植物的黑斑病ꎬ需要筛选和匹配合适的杀菌

剂ꎬ才能达到较好防治效果ꎮ 由于本研究筛选的药

剂主要来自室内毒力测定试验结果ꎬ后续需要室外

试验来进一步检验ꎮ

参考文献:

[１] 　 辛竹琳ꎬ崔彦娟ꎬ杨小薇ꎬ等. 全球蔬菜产业现状及中国蔬菜育

种发展路径研究进展[ Ｊ] . 分子植物育种ꎬ２０２２ꎬ２０(９):３１２２￣
３１３２.

[２] 　 陈永生ꎬ崔志超ꎬ杨雅婷ꎬ等. 关于甘蓝类蔬菜种植模式规范化

的建议[Ｊ] . 长江蔬菜ꎬ２０２１(８):２０￣２１.
[３] 　 ＳＡＨＡＲＡＮ Ｇ ＳꎬＭＥＨＴＡ ＮꎬＭＥＥＮＡ Ｐ Ｄꎬｅｔ ａｌ. Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｄｉｓｅａ￣

ｓｅｓ ｏｆ ｃｒｕｃｉｆｅｒｓ: Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｄｉｓｅａｓｅ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ [ Ｍ].
Ｓｉｎｇａｐｏｒｅ:Ｓｐｒｉｎｇｅｒꎬ２０１６.

[４] 　 ＤＨＡＲＭＥＮＤＲＡ ＫꎬＮＥＥＬＡＭ ＭꎬＹＡＳＨＷＡＮＴ Ｋ Ｂꎬｅｔ ａｌ. Ａｌｔｅｒｎａ￣
ｒｉａ ｂｌｉｇｈｔ ｏｆ ｏｉｌｓｅｅｄ Ｂｒａｓｓｉｃａｓ: Ａ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｒｅｖｉｅｗ[ Ｊ] . Ａｆｒｉ￣
ｃａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ２０１４ꎬ８(３０):２８１６￣２８２９.

[５] 　 ＭＵＫＥＳＨ ＭꎬＳＷＡＲＮＭＡＬＡ Ｓ. Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｈｏｓｔ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ( ＨＳＴｓ)
ｔｏｘｉｎｓ: Ａｎ ｏｖｅｒｖｉｅｗ ｏｆ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎꎬｔａｒｇｅｔ ｓｉｔｅｓꎬｒｅｇｕ￣
ｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｔｏｘｉｃ ｅｆｆｅｃｔｓ[Ｊ] . Ｔｏｘｉｃｏｌｏｇｙ Ｒｅｐｏｒｔｓꎬ２０１９ꎬ６:７４５￣
７５８.

[６] 　 ＳＯＬＦＲＩＺＺＯ Ｍ. Ｒｅｃｅｎｔ ａｄｖａｎｃｅｓ ｏｎ Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｍｙｃｏｔｏｘｉｎｓ[Ｊ]. Ｃｕｒ￣
ｒｅｎｔ Ｏｐｉｎｉｏｎ ｉｎ Ｆｏｏｄ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ２０１７ꎬ１７:５７￣６１.

[７] 　 ＳＩＭＭＯＮＳ Ｅ Ｇ. Ａｌｔｅｒｎａｒｉａꎬ ａｎ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｍａｎｕａｌ[Ｍ]. Ｗａｓｈ￣
ｉｎｇｔｏｎ: ＡＳＭ Ｐｒｅｓｓꎬ２００７.

[８] 　 王　 超ꎬ张晓烜ꎬ王宁宁. 甘蓝黑斑病病原菌鉴定[Ｃ] / / 中国

园艺学会. 中国园艺学会十字花科蔬菜分会第十届学术研讨

会论文集.天津:中国园艺学会ꎬ２０１２:１６６￣１７０.
[９] 　 方中达. 植病研究方法[Ｍ]. 北京:中国农业出版社ꎬ１９９８.
[１０] ＣＥＮＩＳ Ｊ Ｌ. Ｒａｐｉｄ ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ＤＮＡ ｆｏｒ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ

[Ｊ] . Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ１９９２ꎬ２０(９):２３８０.
[１１] ＷＨＩＴＥ Ｔ ＪꎬＢＲＵＮＳ ＴꎬＬＥＥ Ｓꎬｅｔ ａｌ. Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｒｅｃｔ ｓｅ￣

ｑｕｅｎｃｉｎｇ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡ ｇｅｎｅｓ ｆｏｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓ [ Ｊ] .
ＰＣＲ Ｐｒｏｔｏｃｏｌｓ: Ａ Ｇｕｉｄｅ ｔｏ Ｍｅｔｈｏｄｓ ａｎｄ Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓꎬ １９９０ꎬ１８
(１):３１５￣３２２.

[１２] ＨＯＮＧ Ｓ ＧꎬＣＲＡＭＥＲ Ｒ ＡꎬＬＡＷＲＥＮＣＥ Ｃ Ｂꎬｅｔ ａｌ. Ａｌｔ ａ１ ａｌｌｅｒ￣
ｇｅｎ ｈｏｍｏｌｏｇｓ ｆｒｏｍ Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ａｎｄ ｒｅｌａｔｅｄ ｔａｘａ: ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｈｙｌｏｇｅ￣
ｎｅｔｉｃ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ[Ｊ] . Ｆｕｎｇａｌ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ ａｎｄ Ｂｉ￣
ｏｌｏｇｙꎬ２００５ꎬ４２(２):１１９￣１２９.

[１３] ＢＥＲＢＥＥ Ｍ ＬꎬＰＩＲＳＥＹＥＤＩ ＭꎬＨＵＢＢＡＲＤ Ｓ. Ｃｏｃｈｌｉｏｂｏｌｕｓ ｐｈｙｌｏ￣

４５９ 江 苏 农 业 学 报 　 ２０２３ 年 第 ３９ 卷 第 ４ 期



ｇｅｎｅｔｉｃｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎ ｏｆ ｋｎｏｗｎꎬｈｉｇｈｌｙ ｖｉｒｕｌｅｎｔ ｐａｔｈｏｇｅｎｓꎬｉｎｆｅｒｒｅｄ
ｆｒｏｍ ＩＴＳ ａｎｄ ｇｌｙｃｅｒａｌｄｅｈｙｄｅ￣３￣ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ｇｅｎｅ ｓｅ￣
ｑｕｅｎｃｅｓ[Ｊ] . Ｍｙｃｏｌｏｇｉａꎬ１９９９ꎬ９１(６):９６４￣９７７.

[１４] 蔡永占ꎬ白　 涛ꎬ刘冬梅ꎬ等.烟草赤星病高效生防内生细菌的

分离筛选及发酵培养条件优化[ Ｊ] .江苏农业科学ꎬ２０２２ꎬ５０
(１３):１２９￣１３５.

[１５] 朱　 杰ꎬ程　 亮ꎬ张　 纲ꎬ等.樱桃叶斑病生防菌株萎缩芽孢杆

菌菌株 ＱＨ￣５８８ 的筛选鉴定[Ｊ] .南方农业学报ꎬ２０２１ꎬ５２(１１):
３０２２￣３０３３.

[１６] 娄喜艳ꎬ郭洋洋ꎬ裴冬丽. 河南商丘月季黑斑病病原菌鉴定及

生物学特性[Ｊ] .江苏农业科学ꎬ２０２１ꎬ４９(１９):１３８￣１４３.
[１７] 何　 洁ꎬ梁　 霜ꎬ张国俊ꎬ等. 太子参叶斑病病原鉴定及室内药

剂筛选[Ｊ] .南方农业学报ꎬ２０２１ꎬ５２(８):２１２４￣２１３２.
[１８] ＷＯＵＤＥＮＢＥＲＧ Ｊ Ｈ ＣꎬＳＥＩＤＬ Ｍ ＦꎬＧＥＯＥＮＥＷＡＬＤ Ｊ Ｚꎬｅｔ ａｌ.

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｓｅｃｔｉｏｎ Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ: Ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ｆｏｒｍａｅ ｓｐｅｃｉａｌｅｓ ｏｒ ｐａｔｈｏ￣
ｔｙｐｅｓ? [Ｊ] . Ｓｔｕｄｉｅｓ ｉｎ Ｍｙｃｏｌｏｇｙꎬ２０１５ꎬ８２:１￣２１.

[１９] ＣＨＥＮＧ ＨꎬＺＨＡＯ ＬꎬＷＥＩ Ｘꎬｅｔ ａｌ. Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃａｕｓｉｎｇ ｌｅａｆ
ｓｐｏｔ ｏｎ ｈｅｍｐ (Ｃａｎｎａｂｉｓ ｓａｔｉｖａ) ｉｎ Ｎｏｒｔｈｅｒｎ Ｃｈｉｎａ[Ｊ] . Ｅｕｒｏｐｅａｎ
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｐａｔｈｏｌｏｇｙꎬ２０２２ꎬ１６２:９５７￣９７０.

[２０] ＷＡＮＧ ＢꎬＺＨＡＮＧ Ｙ ＹꎬＬＩＵ Ｊ Ｐꎬｅｔ ａｌ. Ａ ｎｅｗ ｌｅａｆ ｂｌｉｇｈｔ ｄｉｓｅａｓｅ
ｃａｕｓｅｄ ｂｙ Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｊａｃｉｎｔｈｉｃｏｌａ ｏｎ ｂａｎａｎａ ｉｎ Ｃｈｉｎａ[Ｊ] . Ｈｏｒｔｉｃｕｌ￣
ｔｕｒａｅꎬ２０２１ꎬ８(１):１２.

[２１] 施兆荣ꎬ张广荣ꎬ孙述俊ꎬ等. 甘肃省甜瓜黑斑病菌(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ
ｔｅｎｕｉｓｓｉｍａ)的分离鉴定[Ｊ] . 园艺学报ꎬ２０２２ꎬ４９(２):４２７￣４３６.

[２２] 刘焕然ꎬ柯桂兰. 十字花科蔬菜黑斑病原种群组成及季节变化

[Ｊ] . 西北农业学报ꎬ１９９２ꎬ１(４):６￣１０.
[２３] 沈钰森ꎬ王建升ꎬ盛小光ꎬ等. 十字花科植物黑斑病的研究进展

[Ｊ] . 核农学报ꎬ２０２１ꎬ３５(３):６２３￣６３４.
[２４] ＰＨＡＰＡＬＥ Ａ ＤꎬＳＯＬＡＮＫＹ Ｋ ＵꎬＴＡＹＡＤＥ Ｓ Ｃꎬｅｔ ａｌ. Ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ

ｏｆ ｆｕｎｇｉｃｉｄｅｓ ａｇａｉｎｓｔ ｏｋｒａ ｌｅａｆ ｓｐｏｔ ｕｎｄｅｒ ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ[Ｊ] .
Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎꎬ２０１０ꎬ３(２):２８２￣２８４.

[２５] 刘　 霞ꎬ杨克强ꎬ姜兴印ꎬ等. 危害核桃的链格孢(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ａｌ￣
ｔｅｒｎａｔａ)对 ４ 种杀菌剂的敏感性[Ｊ] . 农药ꎬ２０１３ꎬ５２(１):６７￣７０ꎬ
７７.

[２６] 李亚婷ꎬ孙彤彤ꎬ罗　 强ꎬ等. ４ 种杀菌剂防治白菜黑斑病的毒

力测定研究[Ｊ] . 河北农业大学学报ꎬ２０１８ꎬ４１(４):９６￣１００.
[２７] 包媛媛ꎬ赵娟秀ꎬ杨加艳ꎬ等. 不同杀菌剂对三七黑斑病菌的毒

力测定[Ｊ] . 中国农学通报ꎬ２０１８ꎬ３４(２):７４￣７８.
[２８] ＪＡＣＫＳＯＮꎬＫＡＢＥＡＢＡＭꎬＫＵＭＡＲꎬｅｔ ａｌ. Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｏｆ Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ

ｌｅａｆ ｓｐｏｔ ｏｆ ｍｕｓｔａｒｄ ｔｈｒｏｕｇｈ ｃｈｅｍｉｃａｌ ａｎｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ａｇｅｎｔｓ [ Ｊ] .
Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１９ꎬ ２０ ( ３):
１６２￣１７８.

[２９] 冯宝珍ꎬ李培谦. 月季黑斑病病原菌鉴定及室内药剂初步筛选

[Ｊ] . 植物保护学报ꎬ２０１９ꎬ４６(５):１１４７￣１１５４.
[３０] 陶　 航ꎬ扎依娜􀅰玛合巴提ꎬ张　 烨ꎬ等. 芍药黑斑病病原菌鉴

定及其对杀菌剂敏感性分析[Ｊ] . 园艺学报ꎬ２０２１ꎬ４８(１):１７３￣
１８２.

(责任编辑:成纾寒)

５５９刘志刚等:甘蓝黑斑病病原菌鉴定及其对杀菌剂的敏感性




