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摘要　为了明确海南省不同寄主植物炭疽病菌侵染油茶的潜力，本研究分离、鉴定海南省４个油茶林中不同寄主植

物的炭疽病菌种类及其致病性。结果从油茶、葛根、山麻杆、飞机草、蒲葵、鲫鱼胆、桃花心木、黄兰、羊蹄甲、山矾、银

柴、降香黄檀和檀香等１３种植物上，共获得１３５株炭疽病菌，其中果生刺盘孢菌（犆狅犾犾犲狋狅狋狉犻犮犺狌犿犳狉狌犮狋犻犮狅犾犪）８５株、

暹罗刺盘孢菌（犆．狊犻犪犿犲狀狊犲）４５株，盘长孢状刺盘孢菌（犆．犵犾狅犲狅狊狆狅狉犻狅犻犱犲狊）３株，君子兰刺盘孢（犆．犮犾犻狏犻犪犲）和山茶刺

盘孢（犆．犮犪犿犲犾犾犻犪犲）各１株；４个采样地的油茶树与葛根等当地其他１２种植物具有相同的炭疽病菌犆．犳狉狌犮狋犻犮狅犾犪和

犆．狊犻犪犿犲狀狊犲，这两种菌占总分离炭疽菌的９６％；通过致病性测定，不同寄主来源的这５种炭疽菌均能引起油茶炭疽

病。海南省当地多种植物的炭疽病菌是油茶的潜在侵染源。
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　　油茶又名茶子树、油茶树，在海南被称为山柚

茶，主要是山茶科（Ｔｈｅａｃｅａｅ）山茶属（犆犪犿犲犾犾犻犪）植

物中油脂含量较高且具有栽培经济价值的一类植物

的总称，与橄榄、油棕、椰子并称为世界四大木本油

料植物。油茶是我国南方特有的重要木本食用油料

树种［１］，也是海南岛的传统植物资源，在海南有野生

种和栽培种分布。有别于中国其他油茶分布省区的

是，海南岛特有的气候环境条件孕育了丰富而具有

特色的油茶资源，所产茶籽油的口感与品质有别于

内地，其价格较为昂贵［２］。油茶炭疽病在海南省发

生普遍，目前的防治方法是砍除病株，修剪病枝叶

等，减少病原的初始菌量。目前报道的油茶炭疽病
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菌有３种，分别是盘长孢状刺盘孢菌（犆狅犾犾犲狋狅狋狉犻

犮犺狌犿犵犾狅犲狅狊狆狅狉犻狅犻犱犲狊）、果生刺盘孢菌（犆．犳狉狌犮狋犻犮狅

犾犪）和暹罗刺盘孢菌（犆．狊犻犪犿犲狀狊犲）；另外，我们前期对

海南五指山南圣镇油茶炭疽病菌分离鉴定，也发现

该地区的炭疽病原菌主要是果生刺盘孢菌（犆．犳狉狌犮

狋犻犮狅犾犪），这些研究结果都与以前报道油茶炭疽病菌

只是盘长孢状刺盘孢菌（犆．犵犾狅犲狅狊狆狅狉犻狅犻犱犲狊）的结论

不一致［３５］；海南地区其他寄主植物炭疽病是否与油

茶炭疽病具有相同的病原菌，其他寄主植物的炭疽

病菌是否也可以侵染油茶，目前尚不清楚，这给油茶

炭疽病的防治带来困难。本试验拟对海南省油茶和

其他寄主植物的炭疽病菌种类及其致病性进行研究，

明确海南省不同寄主植物炭疽病菌侵染油茶的潜力，

为采取有效的防治措施控制油茶炭疽病提供依据。

１　材料与方法

１．１　材料

炭疽病叶样品：油茶及其他植物炭疽病叶采自均

属热带气候、林下植被丰富的海南省南圣镇、通什镇、

枫木林场和澄迈林场４个样地。南圣镇与通什镇两

地处于海南岛中部偏南，相距３５ｋｍ左右，采样地通

什镇海拔约为７２５ｍ，南圣镇海拔约为３３０ｍ。年平

均温度为２０～２３℃，全年降雨量为１６８７～２３２４ｍｍ，

土壤为山地红壤为主，ｐＨ在４～６之间，呈酸性，土壤

深厚肥沃，特别适宜种植油茶。枫木实验林场位于海

南屯昌县枫木镇境内，采样地海拔１５０ｍ。因地处海南

中部山区的东北部，属“屯昌浅盆地气候”。年平均气温

２３．４℃，年平均降雨量２１２５ｍｍ，年平均相对湿度

８５％，土壤为砖红壤。澄迈林场位于海南岛北部，林场

地貌属于低丘陵和缓坡地区，年平均温度２３．７℃，年降

雨量１７４９ｍｍ，采样地海拔７６ｍ；土壤主要是红壤，适

宜种植油茶。主要包括油茶（犆犪犿犲犾犾犻犪狅犾犲犻犳犲狉犪）、葛根

（犘狌犲狉犪狉犻犪犲狉犪犱犻狓）、山麻杆（犃犾犮犺狅狉狀犲犪犱犪狏犻犱犻犻）、飞机草

（犈狌狆犪狋狅狉犻狌犿狅犱狅狉犪狋狌犿）、蒲葵（犔犻狏犻狊狋狅狀犪犮犺犻狀犲狀狊犻狊）、鲫

鱼胆（犕犪犲狊犪狆犲狉犾犪狉犻狌狊）、桃花心木（犓犺犪狔犪狊犲狀犲犵犪犾犲狀

狊犻狊）、黄兰（犕犻犮犺犲犾犻犪犮犺犪犿狆犪犮犪）、羊蹄甲（犅犪狌犺犻狀犻犪狆狌狉

狆狌狉犲犪）、山矾（犛狔犿狆犾狅犮狅狊狊狌犿狌狀狋犻犪）、银柴（犃狆狅狉狅狊犪

犮犺犻狀犲狀狊犻狊）、降香黄檀（犇犪犾犫犲狉犵犻犪狅犱狅狉犻犳犲狉犪）和檀香

（犛犪狀狋犪犾狌犿犪犾犫狌犿）等１３种植物的炭疽病叶。

试剂：ＤＮＡ快速提取试剂盒ＦａｓｔＤＮＡＫｉｔ，美

国ＭＰＢＩＯ公司；葡萄糖、２×犜犪狇ＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ、

天根生化科技（北京）公司。

仪器：Ｎｉｋｏｎ８０Ｉ显微镜，ＮＩＫＯＮ仪器（上海）

有限公司；快速核酸提取仪，美国 ＭＰＢＩＯ公司；

５１４５Ｄ离心机，德国Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ公司；ＡＢＩ９７００ＰＣＲ

仪，美国应用生物系统公司。

１．２　方法

１．２．１　病原菌分离、纯化

病原菌分离方法参考方中达［６］的组织分离法，从

病健交界处组织进行分离，于马铃薯葡萄糖琼脂培养

基（ＰＤＡ培养基）纯化培养后４℃冰箱保存备用。

１．２．２　病菌多基因分子鉴定

病原菌ＤＮＡ的提取：参考夏花等
［７］的试验研究。

基因选择及目的片段扩增与测序参照 Ｗｅｉｒ等
［８］的方法、

反应体系及条件。对所有分离筛选获得的菌株，选择核

糖体转录间隔区（ｉｎｔｅｒｎａｌｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄｓｐａｃｅｒｓ，ＩＴＳ）、３磷

酸甘油醛脱氢酶基因（ｇｌｙｃｅｒａｌｄｅｈｙｄｅ３ｐｈｏｓｐｈａｔｅｄｅｈｙ

ｄｒｏｇｅｎａｓｅ，ＧＡＰＤＨ）和钙调蛋白基因（ｃａｌｍｏｄｕｌｉｎ，ＣＡＬ）进

行扩增与测序。相应的ＰＣＲ扩增引物见表１。ＰＣＲ产

物委托上海铂尚生物技术有限公司测序。

表１　本试验所用引物和退火温度

犜犪犫犾犲１　犛犲狇狌犲狀犮犲狅犳狋犺犲狆狉犻犿犲狉狊犪狀犱狋犲犿狆犲狉犪狋狌狉犲狌狊犲犱犻狀狋犺犻狊狊狋狌犱狔
基因　Ｇｅｎｅ 引物序列（５′→３′）　Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ 温度／℃　Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

转录间隔区

Ｉｎｔｅｒｎａｌｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄｓｐａｃｅｒ（ＩＴＳ）
Ｆ：ＧＧＡＡＧＴＡＡＡＡＧＴＣＧＴＡＡＣＡＡＧＧ

Ｒ：ＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ
５２

钙调蛋白

Ｃａｌｍｏｄｕｌｉｎ（ＣＡＬ）
Ｆ：ＧＡＲＴＷＣＡＡＧＧＡＧＧＣＣＴＴＣＴＣ

Ｒ：ＴＴＴＴＴＧＣＡＴＣＡＴＧＡＧＴＴＧＧＡＣ
５０

甘油醛３磷酸脱氢酶

Ｇｌｙｃｅｒａｌｄｅｈｙｄｅ３ｐｈｏｓｐｈａｔｅｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ（ＧＡＰＤＨ）
Ｆ：ＧＣＣＧＴＣＡＡＣＧＡＣＣＣＣＴＴＣＡＴＴＧＡ

Ｒ：ＧＧＧＴＧＧＡＧＴＣＧＴＡＣＴＴＧＡＧＣＡＴＧＴ
６０

　　菌株多基因系统发育树构建：将测序获得的每

个菌株的３个基因，经过ＣｌｕｓｔａｌＷ软件比对且手工

校正后的各个基因按照ＩＴＳＣＡＬＧＡＰＤＨ的顺序

分别首尾相连，并下载ＧｅｎＢａｎｋ中同时含有ＩＴＳ、

ＣＡＬ和ＧＡＰＤＨ３个基因序列的炭疽属菌株及模

式菌株序列，３个基因按照ＩＴＳＣＡＬＧＡＰＤＨ的顺

序首尾相连后采用ＭＥＧＡ６．０构建所有病原菌株３

个组合基因序列的近邻归群（ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ，ＮＪ）系

统发育树，朱顶红炭疽菌（犆．犺犻狆狆犲犪狊狋狉犻）作为外群。

１．２．３　病原菌形态观察及致病性测定

将采用多基因分子方法鉴定出的犆狅犾犾犲狋狅狋狉犻

犮犺狌犿ｓｐｐ．菌株用打孔器在其菌落边缘切取直径５
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ｍｍ的菌丝块，转接到新的ＰＤＡ平板上，于２８℃、

黑暗条件下培养。每处理重复３次。供试菌株接种

于ＰＤＡ平板上培养１０ｄ后，挑取培养物在显微镜

下观察分生孢子、孢子梗、附着胞形态及有无刚毛。

为了阐明其他寄主植物的炭疽病菌是否可以侵

染油茶，明确海南油茶潜在侵染源，把从海南４个地

点的１３种不同寄主植物上分离获得的不同炭疽病

菌对油茶进行致病性测定。具体做法是，油茶叶用

７５％乙醇表面消毒处理，细针蘸取浓度为１５×１０倍

显微镜下每视野３０～４０个炭疽病菌孢子悬浮液后

刺扎油茶叶，以无菌水处理及无刺伤叶片接种作对

照（ＣＫ），观察病害发生情况，并对接种后发病叶进

行病原菌再分离与接种病菌进行比较。

２　结果与分析

２．１　炭疽病菌的分离与鉴定

经过对菌株的菌落、分生孢子等形态特征观察

以及菌株的ＩＴＳ基因序列在ＧｅｎＢａｎｋ中Ｂｌａｓｔ相似

性搜索，确定从海南省４个地方采集的植物炭疽病

样品中，共分离获得炭疽属真菌１３５株（其中，南圣

镇２９株、屯昌枫木林场３８株、通什镇２０株、澄迈林

场４８株）。对所有１３５个菌株的ＩＴＳ、ＣＡＬ和

ＧＡＰＤＨ３个基因序列按顺序拼接起来后，与从

ＧｅｎＢａｎｋ中下载的炭疽属其他已知种每个菌株相应

的３个基因拼接序列构建的ＮＪ系统发育树（图１），

结果显示１３５株病菌共分成５种病原菌，分别是：犆．

犳狉狌犮狋犻犮狅犾犪（８５株），犆．狊犻犪犿犲狀狊犲（４５株），犆．犵犾狅犲狅狊狆狅

狉犻狅犻犱犲狊（３株），犆．犮犪犿犲犾犾犻犪犲（１株），犆．犮犾犻狏犻犪犲（１株）。

不同寄主植物上分离的菌株犆．犳狉狌犮狋犻犮狅犾犪形态

特征一致（图２ａ～ｄ），在ＰＤＡ培养基上，菌落浅灰

色至深灰色，圆形，规则，边缘色稍浅；背面浅褐色至

深褐色。菌核、刚毛未见；分生孢子堆为浅黄色；分

生孢子梗圆柱状，无色；分生孢子单胞，直，圆柱状，

两端钝圆，无色，光滑；菌丝体附着胞棍棒状、褐色、

边缘完整；不同寄主植物上的菌株犆．狊犻犪犿犲狀狊犲形态

特征也一致（图２ｅ～ｈ），在ＰＤＡ培养基上，菌落浅

灰色，绒毛状，边缘整齐，背面中心深褐色向外逐渐

变为米汤色，菌核、刚毛未见；分生孢子梗圆柱状，分

生孢子堆浅黄色，单胞，直，圆柱状，两端钝圆，无色，

光滑；菌丝体附着胞浅褐色至深褐色，边缘不规则，有

时形成多级次生附着胞，呈链状。这两种菌为分离炭

疽病菌的主要种类，共分离获得１３０株，占总分离菌

株的９６％；特别是在４个采样地点的油茶树上都分离

到犆．犳狉狌犮狋犻犮狅犾犪和犆．狊犻犪犿犲狀狊犲这两种菌，而以前报道

的油茶炭疽病菌———胶孢炭疽菌（犆．犵犾狅犲狅狊狆狅狉犻狅犻犱犲狊）

未在油茶树上分离出。

胶孢炭疽菌（犆．犵犾狅犲狅狊狆狅狉犻狅犻犱犲狊）只在南圣镇的

葛根上分离到３株，在ＰＤＡ培养基上，菌落浅灰色

至深灰色，绒毛状，边缘整齐，背面深褐色，未见菌

核及刚毛。分生孢子堆橘红色，分生孢子直，无

色，光滑，圆柱状，两端钝圆或一端钝圆另一端稍

尖；菌丝体附着胞椭圆状，浅褐色，边缘光滑，能形

成多级次生附着胞，呈链状（图３ａ～ｄ）。在澄迈林

场的油茶树上分离到了１株犆．犮犪犿犲犾犾犻犪犲，在ＰＤＡ

培养基上，菌落圆形，灰白色，菌丝紧贴培养基，菌

落背面初期中央为黑色、边缘浅灰色，后期黑色素

大量沉积，致使整个培养皿背面变为黑色；分生孢

子梗圆柱状，无色；分生孢子无色、光滑，单孢，长

椭圆形或圆柱形，两端圆或一端略粗，另一端稍

尖；菌丝体附着胞棍棒状，浅褐色，边缘不规则，有

时形成多级次生附着胞（图３ｅ～ｈ）。在枫木林场

的羊蹄甲叶上分离到１株犆．犮犾犻狏犻犪犲，在ＰＤＡ培养

基上，菌落初期白色，后期变为灰色，绒毛状，背面

深褐色至黑色稍绿；可见菌核及刚毛；分生孢子梗

无色，分生孢子堆浅黄色，分生孢子单孢，直，圆柱

状，光滑，无色，两端钝圆；菌丝附着胞褐色，不规

则，边缘圆锯齿状（图３ｉ～ｌ）。

２．２　炭疽病菌种类在不同寄主植物上的分布

海南省４个采样地不同寄主植物上炭疽病菌种

类分布见表２。从表２中可以看出，４个采样地的油

茶树上都分离到犆．犳狉狌犮狋犻犮狅犾犪，共有２０个菌株；除

通什外，其他３个采样地的油茶树都分离到犆．狊犻犪

犿犲狀狊犲，共有１４个菌株。同时，我们从每个采样地其

他的寄主植物上也都分离到了犆．犳狉狌犮狋犻犮狅犾犪和（或）

犆．狊犻犪犿犲狀狊犲，其中南圣镇其他植物上分离到犆．

犳狉狌犮狋犻犮狅犾犪１０株、犆．狊犻犪犿犲狀狊犲３株，从枫木林场其他

植物上分离到犆．犳狉狌犮狋犻犮狅犾犪２株、犆．狊犻犪犿犲狀狊犲２３

株，从通什镇其他植物上分离到犆．犳狉狌犮狋犻犮狅犾犪１５

株，从澄迈林场其他植物上分离到犆．犳狉狌犮狋犻犮狅犾犪３９

株、犆．狊犻犪犿犲狀狊犲５株，这说明，油茶树和其他寄主植

物共享相同的炭疽属病原菌种类———犆．犳狉狌犮狋犻犮狅犾犪

和犆．狊犻犪犿犲狀狊犲，这提示我们，采样地中的其他植物炭

疽病菌很可能是油茶树的潜在侵染源。另外，以前

认为的油茶炭疽病原菌———胶孢炭疽菌（犆．犵犾狅犲狅狊

狆狅狉犻狅犻犱犲狊）未在油茶树上分离得到；４个采样地中，

只在南圣镇的葛根叶上分离到３株，其他植物上均

未分离到，表明胶孢炭疽菌（犆．犵犾狅犲狅狊狆狅狉犻狅犻犱犲狊）可

能不是海南植物炭疽病的主要致病菌。
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图１　依据犐犜犛犆犃犔犌犃犘犇犎３基因合并序列构建的不同寄主植物上炭疽病菌犖犑系统发育树

犉犻犵．１　犖犑狆犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲狅犳犆狅犾犾犲狋狅狋狉犻犮犺狌犿狊狆狆．犫犪狊犲犱狅狀狋犺犲犻狉犐犜犛犆犃犔犌犃犘犇犎狊犲狇狌犲狀犮犲狊
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图２　炭疽病菌犆狅犾犾犲狋狅狋狉犻犮犺狌犿犳狉狌犮狋犻犮狅犾犪和犆．狊犻犪犿犲狀狊犲的形态特征

犉犻犵．２　犕狅狉狆犺狅犾狅犵犻犮犪犾犮犺犪狉犪犮狋犲狉犻狊狋犻犮狊狅犳犆狅犾犾犲狋狅狋狉犻犮犺狌犿犳狉狌犮狋犻犮狅犾犪犪狀犱犆．狊犻犪犿犲狀狊犲

图３　炭疽病菌犆狅犾犾犲狋狅狋狉犻犮犺狌犿犵犾狅犲狅狊狆狅狉犻狅犻犱犲狊，犆．犮犪犿犲犾犾犻犪犲，犆．犮犾犻狏犻犪犲的形态特征

犉犻犵．３　犕狅狉狆犺狅犾狅犵犻犮犪犾犮犺犪狉犪犮狋犲狉犻狊狋犻犮狊狅犳犆狅犾犾犲狋狅狋狉犻犮犺狌犿犵犾狅犲狅狊狆狅狉犻狅犻犱犲狊，犆．犮犪犿犲犾犾犻犪犲犪狀犱犆．犮犾犻狏犻犪犲

２．３　不同炭疽病菌对油茶叶的致病性测定

将海南省南圣镇、枫木林场、通什镇和澄迈林场４

个地方不同寄主植物上分离的炭疽病菌犆．犳狉狌犮狋犻犮狅

犾犪，犆．狊犻犪犿犲狀狊犲，犆．犵犾狅犲狅狊狆狅狉犻狅犻犱犲狊，犆．犮犪犿犲犾犾犻犪犲，犆．犮犾犻狏

犻犪犲的孢子悬浮液，分别刺伤接种至同一品种油茶叶

片上。接种４ｄ后叶片开始发病，与对照相比，接种不

同采样地、不同寄主植物炭疽病菌孢子悬浮液的叶片

都可以发病，发病率为１００％，而无刺伤叶片接种也均

发病，但发病时间较长，发病率较低；无菌水对照则未

发病。患病叶片表现出的症状与田间自然发病症状
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相似。从接种后发病的组织中再次分离出相应的病

菌，菌落形态、孢子形态与接种病菌种类一致。结果

表明：从不同寄主植物上（包括油茶）分离得到的５种

炭疽病菌都能引起油茶炭疽病，这说明油茶炭疽病菌

不仅可以在同种寄主植物间传播，其他的寄主植物，

如葛根、山麻杆、飞机草、蒲葵、鲫鱼胆、桃花心木、黄

兰、羊蹄甲、山矾、银柴、降香黄檀和檀香等植物的炭

疽病菌也能侵染油茶，是油茶的潜在侵染源。

表２　４个采样地不同寄主植物上炭疽病菌种类分布

犜犪犫犾犲２　犛狆犲犮犻犲狊犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳犪狀狋犺狉犪犮狀狅狊犲狆犪狋犺狅犵犲狀狊犻狀犱犻犳犳犲狉犲狀狋犺狅狊狋狆犾犪狀狋狊犻狀犳狅狌狉狅犻犾狋犲犪狆犾犪狀狋犪狋犻狅狀狊

采样地

Ｓａｍｐｌｉｎｇｓｉｔｅ

寄主植物

Ｈｏｓｔｐｌａｎｔ

菌株数／株　Ｎｕｍｂｅｒｏｆｉｓｏｌａｔｅｓ

犆．犳狉狌犮狋犻犮狅犾犪 犆．狊犻犪犿犲狀狊犲 犆．犵犾狅犲狅狊狆狅狉犻狅犻犱犲狊 犆．犮犪犿犲犾犾犻犪犲 犆．犮犾犻狏犻犪犲

南圣镇 油茶犆犪犿犲犾犾犻犪狅犾犲犻犳犲狉犪 ９ ４ ０ ０ ０

葛根犘狌犲狉犪狉犻犪犲狉犪犱犻狓 ２ １ ３ ０ ０

山麻杆犃犾犮犺狅狉狀犲犪犱犪狏犻犱犻犻 ３ １ ０ ０ ０

飞机草犈狌狆犪狋狅狉犻狌犿狅犱狅狉犪狋狌犿 １ ０ ０ ０ ０

蒲葵犔犻狏犻狊狋狅狀犪犮犺犻狀犲狀狊犻狊 ４ １ ０ ０ ０

枫木林场 油茶犆犪犿犲犾犾犻犪狅犾犲犻犳犲狉犪 ３ ９ ０ ０ ０

鲫鱼胆犕犪犲狊犪狆犲狉犾犪狉犻狌狊 ２ ２ ０ ０ ０

桃花心木犓犺犪狔犪狊犲狀犲犵犪犾犲狀狊犻狊 ０ ９ ０ ０ ０

黄兰犕犻犮犺犲犾犻犪犮犺犪犿狆犪犮犪 ０ ６ ０ ０ ０

羊蹄甲犅犪狌犺犻狀犻犪狆狌狉狆狌狉犲犪 ０ ６ ０ ０ １

通什镇 油茶犆犪犿犲犾犾犻犪狅犾犲犻犳犲狉犪 ５ ０ ０ ０ ０

山矾犛狔犿狆犾狅犮狅狊狊狌犿狌狀狋犻犪 ７ ０ ０ ０ ０

银柴犃狆狅狉狅狊犪犮犺犻狀犲狀狊犻狊 ８ ０ ０ ０ ０

澄迈林场 油茶犆犪犿犲犾犾犻犪狅犾犲犻犳犲狉犪 ２ １ ０ １ ０

降香黄檀犇犪犾犫犲狉犵犻犪狅犱狅狉犻犳犲狉犪 １９ ０ ０ ０ ０

檀香犛犪狀狋犪犾狌犿犪犾犫狌犿 ２０ ５ ０ ０ ０

３　讨论

炭疽菌（犆狅犾犾犲狋狅狋狉犻犮犺狌犿）种级鉴定标准是以附

着胞和分生孢子形态等综合特征来确定［９１１］。但炭

疽属真菌中许多种的分生孢子、附着胞都非常相似，

很难以这两种特征来进行炭疽菌种的鉴定。此外，

一些学者认为，仅根据形态学特征来进行炭疽菌种

的鉴定与分类通常是不适当的［１１１２］。传统的病原真

菌形态分类主要基于其表现型，而分子系统学则是

从遗传本质上进行分类。随着分子生物学技术的进

步，基于多基因分子标记的系统学方法被引入炭疽

属真菌的分类研究中［１３］。Ｔａｙｌｏｒ等
［１４］提出了基于

多基因谱系的系统学种（ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓｐｅｃｉｅｓ）的概

念来区别于以前的形态和生物学种。目前，形态特

征结合多基因系统学鉴定炭疽菌属真菌已成为发展

趋势［８，１５１８］。Ｃｒｏｕｃｈ等
［１９］运用ＩＴＳ、犃狆狀２、犕犪狋１／

犃狆狀１和犛狅犱２基因进行联合分析，将形态上极难区

分识别的集合种犆．犵狉犪犿犻狀犻犮狅犾犪区分开来，恢复犆．

犮犲狉犲犪犾犲和犆．犲犾犲狌狊犻狀狊犻狀犲狊为合格种，并引入了６个

新种；Ｄａｍｍ等
［２０］运用ＩＴＳ、ＡＣＴ、ＴＵＢ２、ＣＨＳ１、

ＨＩＳ３和ＧＰＤＨ等６个基因序列进行联合分析，准

确地区别出形态上极其相似的草本植物上分离的该

属真菌，并引入了４个新种。

油茶炭疽病是由炭疽属真菌引起的一种重要病

害。该属的真菌地理分布和寄主范围广泛，危害高

大乔木、果树、药用植物、花卉、灌木、蔬菜和大田作

物等多种植物。我们通过调查发现，油茶林及附近

的植被构成非常复杂，包括草本植物、木本植物；这

些植物与油茶树一样容易被炭疽属真菌危害，如杉

木炭疽病、杨树炭疽病、泡桐炭疽病、山茶炭疽病、芦

荟炭疽病、菜豆炭疽病、辣椒炭疽病、草坪炭疽病

等［２１２５］。这些植物的炭疽病是否与油茶炭疽病具有

相同的病原种类以及这些寄主植物的炭疽病菌是否

可以侵染油茶，成为油茶炭疽病的潜在侵染源，目前

尚不清楚，这严重影响了油茶炭疽病防治。本研究

从海南省４个不同的地方采集了油茶、葛根、山麻

杆、飞机草、蒲葵、鲫鱼胆、桃花心木、黄兰、羊蹄甲、

山矾、银柴、降香黄檀和檀香等１３种植物的炭疽病

叶样品，分离到５种共１３５株炭疽属真菌。其中油

茶与其他寄主植物共享的炭疽病菌种类有两种：犆．

犳狉狌犮狋犻犮狅犾犪（８５株）和犆．狊犻犪犿犲狀狊犲（４５株）；另外，从南

圣镇的葛根上分离到３株犆．犵犾狅犲狅狊狆狅狉犻狅犻犱犲狊，从枫

木林场的羊蹄甲上分离到１株犆．犮犾犻狏犻犪犲，从澄迈林

场的油茶上分离到１株犆．犮犪犿犲犾犾犻犪犲。通过致病性

·９６·
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测定，发现从不同寄主植物上分离得到的５种炭疽

病菌都能引起油茶炭疽病，这说明不同寄主植物的

炭疽病菌都能侵染油茶，是油茶的潜在侵染源。研

究结果对采取有效措施防治油茶炭疽病具有重要意

义：如避免具有相同病原的树种与油茶混栽，清除林

内可感染相同病原的杂草、灌木等；在防治油茶炭疽

病的同时，对其他植物的炭疽病也要进行防治等。

本研究结果表明，海南油茶林中当地植物的炭

疽病菌是油茶的潜在侵染源，我们需要进一步研究

全国油茶炭疽病菌及潜在寄主植物种类，并从分子

水平证明不同寄主植物间的炭疽病菌存在基因交流

或重组（杂交），研究结果将为整体考虑油茶及其他

寄主植物制定可持续控制油茶炭疽病策略提供重要

的理论依据。
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