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摘要　为明确河北昌黎、广西资源两地不同葡萄品种来源霜霉菌致病力分化情况，本研究利用离体叶盘接种法测定

了河北、广西主栽品种‘红宝石无核’、‘红地球’及‘巨峰’来源葡萄霜霉病菌对不同鉴别寄主的致病力，观察不同地

区、不同寄主来源病菌对同一感病材料以及同一寄主来源病菌对不同感病材料的致病力大小是否存在差异。结果

表明：不同地区同一寄主来源病菌及同一来源不同菌株间致病力均存在差异，说明两个地区病菌群体间和群体内各

菌株间均存在分化；两地不同寄主来源病菌群体对同一感病材料的致病力及同一寄主来源病菌群体对不同感病材

料的致病力均存在显著差异，且广西资源地区菌株间差异性比河北昌黎地区更明显，说明不同寄主来源的菌株存在

一定程度的分化。
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　　引起葡萄霜霉病发生的病原菌———葡萄单轴霜

霉犘犾犪狊犿狅狆犪狉犪狏犻狋犻犮狅犾犪 （Ｂｅｒｋ．犲狋Ｃｕｒｔ．）Ｂｅｒｌ．犲狋

ｄｅＴｏｎｉ为专性寄生菌
［１］，属于卵菌门、卵菌纲、霜霉

目、单轴霉属［２］，该病原菌可以侵染葡萄叶片、嫩梢、

幼果等部位，造成果实品质降低、产量下降［３］，病害

流行年份可造成葡萄减产达２０％～８０％
［４５］，对我

国乃至世界葡萄产业造成巨大威胁［６７］。目前，田间

仍把化学防治作为最有效、快速的霜霉病防治手段，

但化学药剂使用不当易对生态环境及食品安全造成

危害［８］，且如今人们对无污染、低残留的有机葡萄及

其产品的需求量逐渐增加，优质、健康、绿色是葡萄

产业未来的发展方向。因此，使用其他防控方法代

替化学药剂防治受到广泛关注。探索葡萄霜霉病菌

与葡萄的互作，找到病原菌与寄主间对应关系，将为

抗病性鉴定、指导葡萄合理栽植及该病害的有效防

控提供理论依据。
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目前，关于葡萄种质资源霜霉病抗性鉴定的内

容在国内外已有较多报道，但不同报道间缺乏一致

性，同一葡萄品种在不同地区的抗、感性存在显著差

异。刘新秀等［９］发现新疆地区‘克瑞森无核’属于抗

性品种，而王壮伟等［１０］却将江苏地区‘克瑞森无核’

划为高感品种；贺普超［１１］认为毛葡萄对霜霉病抗性

较差，而林玲等［１２］却发现大部分毛葡萄野生株系对

霜霉病表现为高抗，有的甚至表现为免疫，霜霉病菌

与葡萄品种间长期协同进化可能导致不同地区霜霉

菌群体出现致病力分化，进而出现相同品种抗性评

价不同的结果。Ｒｏｕｘｅｌ等
［１３］通过交互接种试验证

实葡萄霜霉病菌存在专化型，表明霜霉菌在葡萄从

野生种到栽培种的驯化过程中发生着协同进化，从

而表现出种水平上的寄主差异性。黄晓庆等［８］对采

自不同地区‘红地球’、‘巨峰’及‘赤霞珠’上的１２份

霜霉菌的致病力进行比较分析，结果表明采自不同

葡萄品种的病菌致病力存在分化。

当前绝大部分栽培种葡萄均属于欧亚种犞犻狋犻狊

狏犻狀犻犳犲狉犪，而在欧亚种内的品种水平上，霜霉菌的致

病力分化是否与寄主有明显的相关性、规律性，是否

形成不同的生理小种还未见报道。因此，本项研究

选取两个葡萄种植结构和历史具有明显差异的生态

区河北昌黎县和广西资源县，收集不同寄主品种的

霜霉病菌，对其致病力分化情况进行分析和比较，以

期明确两地区霜霉菌致病力分化，为抗病育种、病害

防控提供科学依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料

１．１．１　供试菌株

用于致病性测定试验的霜霉病菌株分别从河

北省昌黎县、广西壮族自治区资源县两试验田栽植

的‘红宝石无核’、‘红地球’及‘巨峰’葡萄上分离

获得。田间采集新鲜、无杀菌剂污染的病样，蒸馏

水冲洗３～４次后叶背向上置于１％水琼脂培养基

上，放置于温度为２１℃，光照条件为Ｌ∥Ｄ＝１６ｈ

∥８ｈ的光照培养箱内保湿培养，待重新长出新鲜

病菌后，显微镜下挑取单孢子囊，接种在用打孔器

打取的直径为１５ｍｍ的健康‘里扎马特’叶盘上，

保湿培养，待叶盘长出新鲜浓密霉层，即为葡萄霜

霉菌单孢分离的纯培养。每个地区的每个品种选

取１０个病原菌菌株（表１）。

表１　供试葡萄霜霉病菌菌株

犜犪犫犾犲１　犘犾犪狊犿狅狆犪狉犪狏犻狋犻犮狅犾犪犻狊狅犾犪狋犲狊狌狊犲犱犻狀狋犺犻狊狊狋狌犱狔
菌株编号Ｓｔｒａｉｎｎｏ． 寄主品种 Ｈｏｓｔｖａｒｉｅｔｙ采集地Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓｉｔｅ 菌株编号Ｓｔｒａｉｎｎｏ． 寄主品种 Ｈｏｓｔｖａｒｉｅｔｙ 采集地Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓｉｔｅ

ＨＢＳ１ｈｂ 红宝石无核 河北昌黎县 ＨＢＳ１ｇｘ 红宝石无核 广西资源县

ＨＢＳ２ｈｂ 红宝石无核 河北昌黎县 ＨＢＳ２ｇｘ 红宝石无核 广西资源县

ＨＢＳ３ｈｂ 红宝石无核 河北昌黎县 ＨＢＳ３ｇｘ 红宝石无核 广西资源县

ＨＢＳ４ｈｂ 红宝石无核 河北昌黎县 ＨＢＳ４ｇｘ 红宝石无核 广西资源县

ＨＢＳ５ｈｂ 红宝石无核 河北昌黎县 ＨＢＳ５ｇｘ 红宝石无核 广西资源县

ＨＢＳ６ｈｂ 红宝石无核 河北昌黎县 ＨＢＳ６ｇｘ 红宝石无核 广西资源县

ＨＢＳ７ｈｂ 红宝石无核 河北昌黎县 ＨＢＳ７ｇｘ 红宝石无核 广西资源县

ＨＢＳ８ｈｂ 红宝石无核 河北昌黎县 ＨＢＳ８ｇｘ 红宝石无核 广西资源县

ＨＢＳ９ｈｂ 红宝石无核 河北昌黎县 ＨＢＳ９ｇｘ 红宝石无核 广西资源县

ＨＢＳ１０ｈｂ 红宝石无核 河北昌黎县 ＨＢＳ１０ｇｘ 红宝石无核 广西资源县

ＨＤＱ１ｈｂ 红地球 河北昌黎县 ＨＤＱ１ｇｘ 红地球 广西资源县

ＨＤＱ２ｈｂ 红地球 河北昌黎县 ＨＤＱ２ｇｘ 红地球 广西资源县

ＨＤＱ３ｈｂ 红地球 河北昌黎县 ＨＤＱ３ｇｘ 红地球 广西资源县

ＨＤＱ４ｈｂ 红地球 河北昌黎县 ＨＤＱ４ｇｘ 红地球 广西资源县

ＨＤＱ５ｈｂ 红地球 河北昌黎县 ＨＤＱ５ｇｘ 红地球 广西资源县

ＨＤＱ６ｈｂ 红地球 河北昌黎县 ＨＤＱ６ｇｘ 红地球 广西资源县

ＨＤＱ７ｈｂ 红地球 河北昌黎县 ＨＤＱ７ｇｘ 红地球 广西资源县

ＨＤＱ８ｈｂ 红地球 河北昌黎县 ＨＤＱ８ｇｘ 红地球 广西资源县

ＨＤＱ９ｈｂ 红地球 河北昌黎县 ＨＤＱ９ｇｘ 红地球 广西资源县

ＨＤＱ１０ｈｂ 红地球 河北昌黎县 ＨＤＱ１０ｇｘ 红地球 广西资源县

ＪＦ１ｈｂ 巨峰 河北昌黎县 ＪＦ１ｇｘ 巨峰 广西资源县

ＪＦ２ｈｂ 巨峰 河北昌黎县 ＪＦ２ｇｘ 巨峰 广西资源县

ＪＦ３ｈｂ 巨峰 河北昌黎县 ＪＦ３ｇｘ 巨峰 广西资源县

ＪＦ４ｈｂ 巨峰 河北昌黎县 ＪＦ４ｇｘ 巨峰 广西资源县

·７７·
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续表１　犜犪犫犾犲１（犆狅狀狋犻狀狌犲犱）

菌株编号Ｓｔｒａｉｎｎｏ． 寄主品种 Ｈｏｓｔｖａｒｉｅｔｙ采集地Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓｉｔｅ 菌株编号Ｓｔｒａｉｎｎｏ． 寄主品种 Ｈｏｓｔｖａｒｉｅｔｙ 采集地Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓｉｔｅ

ＪＦ５ｈｂ 巨峰 河北昌黎县 ＪＦ５ｇｘ 巨峰 广西资源县

ＪＦ６ｈｂ 巨峰 河北昌黎县 ＪＦ６ｇｘ 巨峰 广西资源县

ＪＦ７ｈｂ 巨峰 河北昌黎县 ＪＦ７ｇｘ 巨峰 广西资源县

ＪＦ８ｈｂ 巨峰 河北昌黎县 ＪＦ８ｇｘ 巨峰 广西资源县

ＪＦ９ｈｂ 巨峰 河北昌黎县 ＪＦ９ｇｘ 巨峰 广西资源县

ＪＦ１０ｈｂ 巨峰 河北昌黎县 ＪＦ１０ｇｘ 巨峰 广西资源县

１．１．２　接种葡萄品种

依据刘新秀等［９］对葡萄种质资源抗霜霉病的鉴

定结果，同时结合河北省昌黎县、广西壮族自治区资

源县近年来广泛种植的葡萄栽培品种，选择抗感性

较为稳定的‘红宝石无核’、‘红地球’及‘巨峰’３个

品种作为鉴别寄主。为了保证接种材料生长情况一

致性，试验所用接种材料及纯化扩繁使用的‘里扎马

特’叶片均为中国农业科学院植物保护研究所廊坊

基地葡萄园的新鲜、健康嫩叶。

１．２　试验方法

１．２．１　供试培养基的制备

１％水琼脂培养基的配制：电子天平称取５ｇ琼

脂粉于锥形瓶中，用去离子水定容至５００ｍＬ，封口，

高压蒸汽灭菌锅１２１℃灭菌３０ｍｉｎ，备用。

１．２．２　致病力测定

采用圆叶盘接种法。将分离的葡萄霜霉病菌菌

株分别接种到‘红宝石无核’、‘红地球’、‘巨峰’叶盘

上，观察不同地区、不同寄主来源病原菌对同一葡萄

品种及同一寄主来源病原菌对不同葡萄品种的致病

力大小是否存在差异。

葡萄枝条除去梢冠取第３～５片叶龄一致的嫩

叶作为接种材料，用无菌水冲洗３～５次后于灭菌

滤纸上晾干，使用直径为１５ｍｍ的打孔器在超净

工作台内打成圆叶盘，叶背向上置于１％水琼脂培

养基上备用；刮取纯化扩繁的各霜霉病菌新鲜霉

层，分别加入无菌水稀释成浓度为１×１０６ 个／ｍＬ

的孢子囊悬浮液，充分涡旋混匀后，每个叶盘上接

种１５μＬ。每皿放３个品种叶盘各１０片，两地区供

试菌株各３０个（表１），每个菌株设立３组重复，以叶

盘滴加等量无菌水作为对照，将其置于光照培养箱

（２１℃，２４ｈ黑暗）培养２４ｈ之后，用灭菌滤纸条吸去

多余菌液后用封口膜封口，继续培养（２１℃，Ｌ∥Ｄ＝

１６ｈ∥８ｈ）。

接种后３～１３ｄ调查发病情况。记录初始发

病时间、接种第１１天时的病叶数
［８］及发病级数。

根据农业部农药田间药效试验准则制定的分级标

准［１５］，霜霉病病害严重度可分为６个级别：０级，未

发病；１级，发病面积占整个叶面积的６％以下；３

级，发病面积占整个叶面积的６％～２５％；５级，发

病面积占整个叶面积的２６％～５０％；７级，发病面

积占整个叶面积的５１％～７５％；９级，发病面积占

整个叶面积的７５％以上。根据调查结果，计算病

情指数：

病情指数＝１００×∑（各级病叶数×各级代表

值）／（调查总叶数×最高级代表值）。

２　结果与分析

２．１　不同地区同一寄主来源葡萄霜霉病菌致病力

分析结果

　　河北昌黎和广西资源地区同一寄主来源病原菌

对３个葡萄品种病情指数综合分析结果（图１）显

示：来自不同地区的‘红地球’、‘红宝石无核’、‘巨

峰’来源霜霉菌群体致病力均存在显著差异（‘红地

球’：犉＝３４．４９，犘＜０．００１；‘红宝石无核’：犉＝

１９．７２，犘＜０．００１；‘巨峰’：犉＝４．３０，犘＝０．０３９）。

图１　不同地区同一寄主来源葡萄霜霉病菌致病力分析

犉犻犵．１　犘犪狋犺狅犵犲狀犻犮犻狋狔犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犘犾犪狊犿狅狆犪狉犪狏犻狋犻犮狅犾犪

犻狊狅犾犪狋犲狊犳狉狅犿狋犺犲狊犪犿犲狏犪狉犻犲狋狔犻狀犱犻犳犳犲狉犲狀狋犪狉犲犪狊
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２．２　不同葡萄霜霉病菌菌株间致病力分析结果

河北昌黎与广西资源地区不同群体间菌株致

病力测定结果（表２、表３、表４）表明：不同寄主来

源病原菌群体接种‘红宝石无核’、‘红地球’、‘巨

峰’叶盘，其发病的潜育期及病情指数均存在差

异，且广西资源比河北昌黎各病原菌群体潜育期更

长、病情指数相对更低。不区分接种寄主综合分析

病情指数表明：同一寄主来源的菌株间对３个葡萄

品种的致病力存在显著差异（河北‘红宝石无核’：

犉＝８．１１，犘＜０．００１；河北‘红地球’：犉＝４．１７，犘＜

０．００１；河北‘巨峰’：犉＝１０．４３，犘＜０．００１；广西

‘红宝石无核’：犉＝２５．８４，犘＜０．００１；广西‘红地

球’：犉＝２６．７２，犘＜０．００１；广西‘巨峰’：犉＝

１９．３９，犘＜０．００１）。

表２　‘红宝石无核’来源的不同葡萄霜霉病菌

菌株的致病性分析１）

犜犪犫犾犲２　犘犪狋犺狅犵犲狀犻犮犻狋狔犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犘犾犪狊犿狅狆犪狉犪狏犻狋犻犮狅犾犪

犻狊狅犾犪狋犲狊犳狉狅犿‘犚狌犫狔犛犲犲犱犾犲狊狊’

采集地

Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ

ｓｉｔｅ

菌株编号

Ｓｔｒａｉｎｎｏ．

潜育期／ｄ

Ｉｎｃｕｂａｔｉｏｎ

ｐｅｒｉｏｄ

１１ｄ病情指数

Ｄｉｓｅａｓｅｉｎｄｅｘ

ｏｎｔｈｅ１１ｔｈｄａｙ

河北昌黎县 ＨＢＳ１ｈｂ ５ （３４．７２±６．５１）ａｂｃｄ

河北昌黎县 ＨＢＳ２ｈｂ ４ （４０．２３±７．８２）ａｂｃ

河北昌黎县 ＨＢＳ３ｈｂ ４ （２９．９６±４．６８）ｃｄ

河北昌黎县 ＨＢＳ４ｈｂ ５ （３３．７２±５．１８）ａｂｃｄ

河北昌黎县 ＨＢＳ５ｈｂ ５ （３０．５３±４．７９）ｂｃｄ

河北昌黎县 ＨＢＳ６ｈｂ ５ （２８．６６±７．５３）ｄ

河北昌黎县 ＨＢＳ７ｈｂ ４ （３８．２９±８．８４）ａｂｃｄ

河北昌黎县 ＨＢＳ８ｈｂ ５ （４２．５２±９．０１）ａ

河北昌黎县 ＨＢＳ９ｈｂ ４ （４０．８９±８．６６）ａｂ

河北昌黎县 ＨＢＳ１０ｈｂ ４ （４０．７３±９．３９）ａｂ

广西资源县 ＨＢＳ１ｇｘ ４ （３９．３１±８．２５）ａｂ

广西资源县 ＨＢＳ２ｇｘ ５ （７．６４±０．０３）ｄ

广西资源县 ＨＢＳ３ｇｘ ５ （１５．９８±３．６３）ｃｄ

广西资源县 ＨＢＳ４ｇｘ ４ （３５．８４±７．３４）ｂ

广西资源县 ＨＢＳ５ｇｘ ６ （２２．１６±４．１３）ｃ

广西资源县 ＨＢＳ６ｇｘ ６ （７．３３±１．０６）ｄ

广西资源县 ＨＢＳ７ｇｘ ４ （４８．３４±８．０９）ａ

广西资源县 ＨＢＳ８ｇｘ ５ （２１．２０±６．６７）ｃ

广西资源县 ＨＢＳ９ｇｘ ５ （６．９１±３．５４）ｄ

广西资源县 ＨＢＳ１０ｇｘ ５ （４５．６９±７．０６）ａ

　１）表中数据为平均值±标准误。“—”表示接种叶盘未发病。同

列数据后不同小写字母表示在０．０５水平上差异显著。下同。

Ｄａｔａａｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄａｓｍｅａｎ±ＳＥ．—ｉｎｄｉｃａｔｅｓｎｏｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓｙｍｐｔｏｍｓ

ｏｎｔｈｅｌｅａｆｄｉｓｃ．Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｏｗｅｒｃａｓｅｌｅｔｔｅｒｓｉｎｔｈｅｓａｍｅｃｏｌｕｍｎｉｎｄｉ

ｃａｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｔ０．０５ｌｅｖｅｌ．Ｔｈｅｓａｍｅｂｅｌｏｗ．

表３　‘红地球’来源的不同葡萄霜霉病菌菌株的致病性分析

犜犪犫犾犲３　犘犪狋犺狅犵犲狀犻犮犻狋狔犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犘犾犪狊犿狅狆犪狉犪狏犻狋犻犮狅犾犪

犻狊狅犾犪狋犲狊犳狉狅犿‘犚犲犱犌犾狅犫犲’

采集地

Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ

ｓｉｔｅ

菌株编号

Ｓｔｒａｉｎｎｏ．

潜育期／ｄ

Ｉｎｃｕｂａｔｉｏｎ

ｐｅｒｉｏｄ

１１ｄ病情指数

Ｄｉｓｅａｓｅｉｎｄｅｘ

ｏｎｔｈｅ１１ｔｈｄａｙ

河北昌黎县 ＨＤＱ１ｈｂ ５ （２８．２０±６．７９）ｂｃｄｅ

河北昌黎县 ＨＤＱ２ｈｂ ５ （２３．０６±７．７６）ｄｅ

河北昌黎县 ＨＤＱ３ｈｂ ５ （３０．８０±５．１８）ａｂｃｄｅ

河北昌黎县 ＨＤＱ４ｈｂ ４ （３４．７３±７．２５）ａｂｃ

河北昌黎县 ＨＤＱ５ｈｂ ５ （２３．９３±３．７５）ｃｄｅ

河北昌黎县 ＨＤＱ６ｈｂ ４ （４１．８１±５．８６）ａ

河北昌黎县 ＨＤＱ７ｈｂ ４ （３２．４６±５．３９）ａｂｃｄ

河北昌黎县 ＨＤＱ８ｈｂ ４ （３４．７６±３．２５）ａｂｃ

河北昌黎县 ＨＤＱ９ｈｂ ４ （３８．８３±５．２４）ａｂ

河北昌黎县 ＨＤＱ１０ｈｂ ５ （２１．００±５．３１）ｅ

广西资源县 ＨＤＱ１ｇｘ ６ （３０．４８±５．４９）ｂ

广西资源县 ＨＤＱ２ｇｘ ６ （１９．２５±３．４５）ｃ

广西资源县 ＨＤＱ３ｇｘ — （０．００）ｅ

广西资源县 ＨＤＱ４ｇｘ ５ （４８．０３±５．５３）ａ

广西资源县 ＨＤＱ５ｇｘ ６ （４．１４±０．４１）ｄｅ

广西资源县 ＨＤＱ６ｇｘ ６ （１０．５９±２．９６）ｄ

广西资源县 ＨＤＱ７ｇｘ ５ （１０．２８±３．５７）ｄ

广西资源县 ＨＤＱ８ｇｘ ５ （２３．２０±５．８３）ｂｃ

广西资源县 ＨＤＱ９ｇｘ ５ （２７．８５±５．６９）ｂ

广西资源县 ＨＤＱ１０ｇｘ ６ （４．９６±２．１０）ｄｅ

表４　‘巨峰’来源的不同葡萄霜霉病菌菌株的致病性分析

犜犪犫犾犲４　犘犪狋犺狅犵犲狀犻犮犻狋狔犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犘犾犪狊犿狅狆犪狉犪

狏犻狋犻犮狅犾犪犻狊狅犾犪狋犲狊犳狉狅犿‘犓狔狅犺ō’

采集地

Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ

ｓｉｔｅ

菌株编号

Ｓｔｒａｉｎｎｏ．

潜育期／ｄ

Ｉｎｃｕｂａｔｉｏｎ

ｐｅｒｉｏｄ

１１ｄ病情指数

Ｄｉｓｅａｓｅｉｎｄｅｘ

ｏｎｔｈｅ１１ｔｈｄａｙ

河北昌黎县 ＪＦ１ｈｂ ４ 　（４０．９９±３．９７）ａｂ

河北昌黎县 ＪＦ２ｈｂ ５ 　（２９．８７±４．７２）ｃｄ

河北昌黎县 ＪＦ３ｈｂ ４ （２２．９８±８．２２）ｄ

河北昌黎县 ＪＦ４ｈｂ ５ 　 （３２．８７±６．８８）ｂｃ

河北昌黎县 ＪＦ５ｈｂ ５ 　（４０．６０±８．４３）ａｂ

河北昌黎县 ＪＦ６ｈｂ ５ 　（４１．９０±７．９８）ａｂ

河北昌黎县 ＪＦ７ｈｂ ５ 　（３４．６９±６．０８）ｂｃ

河北昌黎县 ＪＦ８ｈｂ ５ 　（３９．５２±６．０９）ａｂｃ

河北昌黎县 ＪＦ９ｈｂ ４ 　（４２．１０±４．９７）ａｂ

河北昌黎县 ＪＦ１０ｈｂ ５ 　（４７．９３±７．３４）ａ

广西资源县 ＪＦ１ｇｘ ５ 　 （２９．１６±１０．０６）ｂ

广西资源县 ＪＦ２ｇｘ ４ 　（４４．５６±９．１２）ａ

广西资源县 ＪＦ３ｇｘ ４ 　 （４０．６４±９．９５）ａｂ

广西资源县 ＪＦ４ｇｘ ７ 　 （１．１７±０．３９）ｄ

广西资源县 ＪＦ５ｇｘ ４ 　 （４３．７４±１０．８３）ａ

广西资源县 ＪＦ６ｇｘ ５ 　　（３８．１７±０．０８）ａｂ

广西资源县 ＪＦ７ｇｘ ５ 　 （６．８１±２．５２）ｃｄ

广西资源县 ＪＦ８ｇｘ ５ 　　（４０．１９±１０．３７）ａｂ

广西资源县 ＪＦ９ｇｘ ４ 　 （４２．３５±９．４７）ａ

广西资源县 ＪＦ１０ｇｘ ６ 　 （１７．０９±７．５３）ｃ
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２．３　同一地区不同寄主来源葡萄霜霉病菌对３个

葡萄品种的致病力分析结果

　　将河北昌黎与广西资源两个地区的试验菌株

按照品种来源不同划分为３个群体，试验结果表

明：同一地区不同寄主来源病原菌致病力不同，河

北地区不同群体霜霉病菌菌株致病力存在显著差

异（犉＝３．９３，犘＜０．０５），其中来源于‘红地球’的

病原菌致病力显著小于其他两个品种，而来源于

‘红宝石无核’和‘巨峰’的群体病菌致病力无显著

差异。‘红宝石无核’叶盘抗性最弱，‘巨峰’叶盘

抗性强，来源于‘巨峰’的菌株致病力强（图２、图

４）；广西地区不同群体各菌株之间霜霉病菌致病

力也存在显著差异（犉＝１９．０７，犘＜０．０５），同一品

种来源的霜霉病菌对不同品种叶盘的致病力不同，

来源于‘巨峰’的病菌致病力最强，来源于‘红地

球’的病菌致病力最弱，且‘红地球’叶盘抗性最

强，‘巨峰’、‘红宝石无核’叶盘抗性相对较弱（图

３、图５）。

　
图２　河北昌黎地区不同寄主来源葡萄霜霉

　　　病菌对３个葡萄品种的致病力
　　　　　　　　　

图３　广西资源地区不同寄主来源霜霉

　　　　病菌对３个品种的致病力

　　 　

犉犻犵．２　犘犪狋犺狅犵犲狀犻犮犻狋狔狅犳犘犾犪狊犿狅狆犪狉犪狏犻狋犻犮狅犾犪犻狊狅犾犪狋犲狊

　　犳狉狅犿犱犻犳犳犲狉犲狀狋狏犪狉犻犲狋犻犲狊犪犵犪犻狀狊狋狋犺狉犲犲狏犪狉犻犲狋犻犲狊犻狀

　　　　　犆犺犪狀犵犾犻，犎犲犫犲犻

　　　　　　　

犉犻犵．３　犘犪狋犺狅犵犲狀犻犮犻狋狔狅犳犘犾犪狊犿狅狆犪狉犪狏犻狋犻犮狅犾犪犻狊狅犾犪狋犲狊

　犳狉狅犿犱犻犳犳犲狉犲狀狋狏犪狉犻犲狋犻犲狊犪犵犪犻狀狊狋狋犺狉犲犲狏犪狉犻犲狋犻犲狊犻狀

　　　　　犣犻狔狌犪狀，犌狌犪狀犵狓犻

图４　河北昌黎地区不同寄主来源霜霉病菌接种不同叶盘发病结果

犉犻犵．４　犘犾犪狊犿狅狆犪狉犪狏犻狋犻犮狅犾犪犻狊狅犾犪狋犲狊犳狉狅犿犱犻犳犳犲狉犲狀狋狏犪狉犻犲狋犻犲狊犻狀犎犲犫犲犻犘狉狅狏犻狀犮犲犻狀狅犮狌犾犪狋犲犱狅狀狋犺狉犲犲犽犻狀犱狊狅犳犺狅狊狋狊

３　讨论

圆叶盘接种法节约材料、试验空间小、鉴定方法

简便，且试验效果与田间发病反应最为接近［１６１７］，可

以更好地反映寄主品种对病原菌的抗感程度［１４］，适

合做大量菌株的测定［１８］，因此本项研究利用这种方
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法进行致病力测定。由于叶盘面积较小，采用喷雾

法极易造成孢子囊悬浮液流失，且不易控制每个叶

盘喷洒量一致，本项研究参考Ｒｏｕｘｅｌ等
［１３］、张眉

等［１９］采用的悬滴法进行病原菌接种。葡萄霜霉病

的潜育期为７～１２ｄ，且接种不同品种潜育期也不

同，通过预试验及参考黄晓庆等［８］的调查方法，确定

接种后第１１天各接种品种的发病情况最能代表整

体发病情况。

图５　广西资源不同寄主来源霜霉病菌接种不同叶盘发病结果

犉犻犵．５　犘犾犪狊犿狅狆犪狉犪狏犻狋犻犮狅犾犪犻狊狅犾犪狋犲狊犳狉狅犿犱犻犳犳犲狉犲狀狋狏犪狉犻犲狋犻犲狊犻狀犌狌犪狀犵狓犻犘狉狅狏犻狀犮犲犻狀狅犮狌犾犪狋犲犱狅狀狋犺狉犲犲犽犻狀犱狊狅犳犺狅狊狋狊

　　河北昌黎地区是我国重要的葡萄产区，有４００

多年葡萄种植历史，栽植品种繁多；而广西资源地区

葡萄种植历史较短，自２００２年起规模化种植，到现

在只有十几年，且主栽品种单一，主要为‘红地球’。

两地区种植结构和种植历史都有明显差异，因此我

们选择这两个生态区分析霜霉菌致病力分化与寄主

品种之间的关系。

该项研究结果表明，不同地区同一寄主来源病

原菌致病力不同，且广西菌株间差异性比河北更明

显，同一来源不同菌株间致病力也存在差异，说明两

个地区病原菌群体间和群体内各菌株间均存在分

化。在两个地区内，采自不同品种的霜霉菌群体间

致病力也有显著差异，说明不同寄主来源的菌株存

在一定程度的分化。该结论与 Ｒｏｕｘｅｌ
［１３］、黄晓

庆［８］、周婷婷［２０］等得到的结果一致，但与刘旭等［２１］

研究结果有所差异，可能与霜霉病菌的来源有关，具

体原因有待于进一步验证。

本研究发现，不同地区同一寄主来源霜霉菌致

病力有显著差异，说明不同的生态环境、寄主品种组

成对病原菌的群体结构有显著影响。河北昌黎地区

不同寄主来源的霜霉菌群体间致病力差异显著，说

明该地区的霜霉菌长期处于多种复杂的选择压力

中，导致群体间表现出较高的多样性水平，这一地区

来源于‘巨峰’的霜霉菌致病力较强且‘巨峰’叶盘抗

病性也较强，说明在病原菌和寄主长期的协同进化

中，两者之间也表现出一定程度上的规律性。通常

认为大面积种植单一的寄主品种，对病原菌的选择

压力也较为单一，从而造成病原菌群体多样性较低。

但在广西资源地区试验却得到相反的结果，不同寄

主来源的霜霉菌群体之间致病力差异十分显著，并

且比河北昌黎的差异性更高，说明其多样性更高，其

原因可能由于广西地区的栽培苗木多从外地不同地

区引进，其初始病原菌可能来自于不同的生态区，而

且较短的种植历史，菌株间遗传交换有限，正处于进

化的过程中，不同来源病原菌群体之间没有足够的

时间通过有性生殖互相融合来打破之间的遗传差

异，群体间仍然存在一定的寄主偏好性，导致致病力

的显著差异。而昌黎地区，虽然多品种引起的多样

化的选择压力提高了霜霉菌个体间遗传多样性，但

小范围内长时间的群体间融合，也会降低群体间的

遗传差异，形成一个大的相对稳定的随机交配群体。

因此，我们推测，在现有品种结构不变的情况下，随

·１８·
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着种植时间的增长，广西资源县的霜霉菌群体会快

速融合、进化，对主栽品种产生更强的侵染能力。

本研究通过致病力测定与比较分析，明确了不

同生态环境、种植结构对葡萄霜霉菌群体遗传结构

影响显著，分析了河北昌黎和广西资源两地不同品

种来源霜霉菌的遗传分化状况。但由于生态环境和

种植结构的差异，本结果并不能完全代表其他地区

群体特性，所以要得到我国各个地区不同寄主来源

病原菌致病力分化情况仍需要进一步的试验来

验证。

参考文献

［１］　ＷｏｎｇＦＰ，ＢｕｒｒＨＮ，ＷｉｌｃｏｘＷＦ．Ｈｅｔｅｒｏｔｈａｌｌｉｓｍｉｎ犘犾犪狊犿狅

狆犪狉犪狏犻狋犻犮狅犾犪［Ｊ］．ＰｌａｎｔＰａｔｈｏｌｏｇｙ，２００１，５０（４）：４２７ ４３２．

［２］　ＧｅｓｓｌｅｒＣ，ＰｅｒｔｏｔＩ，ＰｅｒａｚｚｏｌｌｉＭ．犘犾犪狊犿狅狆犪狉犪狏犻狋犻犮狅犾犪：ａｒｅｖｉｅｗｏｆ

ｋｎｏｗｌｅｄｇｅｏｎｄｏｗｎｙｍｉｌｄｅｗｏｆｇｒａｐｅｖｉｎｅａｎｄｅｆｆｅｃｔｉｖｅｄｉｓｅａｓｅｍａｎ

ａｇｅｍｅｎｔ［Ｊ］．ＰｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｉａＭｅｄｉｔｅｒｒａｎｅａ，２０１１，５０（１）：４３ ４４．

［３］　王忠跃．中国葡萄病虫害与综合防控技术［Ｍ］．北京：中国农

业出版社，２００９．

［４］　马延庆，千琼丽，刘长民，等．咸阳地区葡萄霜霉病的发生规律与

气象条件关系分析［Ｊ］．中外葡萄与葡萄酒，２００８（５）：３５ ３７．

［５］　董阳辉，徐佩娟，陈宝忠，等．葡萄霜霉病发生与防治技术［Ｊ］．

农业科技通讯，２０１１（４）：２１６ ２１７．

［６］　李华，郭明浩．葡萄霜霉病预测模型及预警技术研究进展［Ｊ］．

中国农学通报，２００５，２１（１０）：３１３ ３１６．

［７］　ＢｕｒｒｕａｎｏＳ．Ｔｈｅｌｉｆｅｃｙｃｌｅｏｆ犘犾犪狊犿狅狆犪狉犪狏犻狋犻犮狅犾犪，ｃａｕｓｅｏｆｄｏｗｎｙ

ｍｉｌｄｅｗｏｆｖｉｎｅ［Ｊ］．Ｍｙｃｏｌｏｇｉｓｔ，２０００，１４（４）：１７９ １８２．

［８］　黄晓庆，孔祥久，孔繁芳，等．不同寄主来源的葡萄霜霉病菌致病

力测定及孢子囊大小比较［Ｊ］．植物保护，２０１５，４１（３）：１７８ １８２．

［９］　刘新秀，金恭玺，李虎，等．葡萄种质资源抗霜霉病鉴定［Ｊ］．新

疆农业科学，２０１３，５０（５）：８５７ ８６３．

［１０］王壮伟，吴伟民，王西成，等．江苏地区葡萄种质资源霜霉病抗

性鉴定［Ｊ］．江西农业学报，２０１５，２７（９）：４１ ４４．

［１１］贺普超．葡萄学［Ｍ］．北京：中国农业出版社，１９９９：２３ ２４．

［１２］林玲，黄羽，卢江，等．南方湿热地区不同葡萄品种霜霉病抗性

鉴定［Ｊ］．西北农业学报，２０１３，２２（２）：１３６ １４０．

［１３］ＲｏｕｘｅｌＭ，ＭｅｓｔｒｅＰ，ＣｏｍｏｎｔＧ，ｅｔａｌ．Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎｄｅｘｐｅｒｉ

ｍｅｎｔａｌｅｖｉｄｅｎｃｅｆｏｒｈｏｓｔｓｐｅｃｉａｌｉｚｅｄｃｒｙｐｔｉｃｓｐｅｃｉｅｓｉｎａｂｉｏｔｒｏｐｈｉｃ

ｏｏｍｙｃｅｔｅ［Ｊ］．ＮｅｗＰｈｙｔｏｌｏｇｉｓｔ，２０１３，１９７（１）：２５１ ２６３．

［１４］刘新秀，张莉，任毓忠，等．葡萄品种抗霜霉病不同鉴定方法的比

较和相关性分析［Ｊ］．新疆农业科学，２０１２，４９（７）：１２４４ １２４９．

［１５］农药田间药效试验准则（二）［Ｓ］．北京：中国标准出版

社，２００４．

［１６］ＬｉｕＳＭ，ＳｙｋｅｓＳ，ＣｌｉｎｇｅｌｅｆｆｅｒＰＲ．Ａｍｅｔｈｏｄｕｓｉｎｇｌｅａｆｅｄｓｉｎ

ｇｌｅｎｏｄｅｃｕｔｔｉｎｇｓｔｏｅｖａｌｕａｔｅｄｏｗｎｙｍｉｌｄｅｗｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｉｎｇｒａｐｅ

ｖｉｎｅ［Ｊ］．ＶｉｔｉｓＧｅｉｌｗｅｉｌｅｒｈｏｆ，２００３，４２（４）：１７３ １８０．

［１７］ＢｏｓｏＳ，ＫａｓｓｅｍｅｙｅｒＨＨ．ＤｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙｏｆＥｕｒｏｐｅａｎ

ｇｒａｐｅｖｉｎｅｃｕｌｔｉｖａｒｓｆｏｒｄｏｗｎｙｍｉｌｄｅｗ［Ｊ］．Ｖｉｔｉｓ，２００８，４７（１）：

３９ ４９．

［１８］毕秋艳，马志强，张小风，等．三省份葡萄霜霉菌致病型的划分

［Ｊ］．中国农业科技导报，２０１４（２）：５０ ５８．

［１９］张眉，辛相启，吴斌，等．山东葡萄霜霉病菌致病力分化及亲缘

关系研究［Ｊ］．山东农业科学，２０１５（４）：９５ ９９．

［２０］周婷婷．新疆地区葡萄霜霉病菌致病性分化研究［Ｄ］．石河

子：石河子大学，２０１５．

［２１］刘旭，梁曼，王阳，等．不同地区葡萄霜霉病菌生物学特性及致

病力研究［Ｊ］．北方园艺，２０１３（６）：１１９ １２２．

（责任编辑：田　?

櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍

）

（上接６０页）

［２１］ＣｈｕｎｇＨ，ＳｚｔａｌＴ，ＰａｓｒｉｃｈａＳ，ｅｔａｌ．Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆ犇狉狅

狊狅狆犺犻犾犪犿犲犾犪狀狅犵犪狊狋犲狉ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅＰ４５０ｇｅｎｅｓ［Ｊ］．Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ

ｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓｏｆ

Ａｍｅｒｉｃａ，２００９，１０６（１４）：５７３１ ５７３６．

［２２］王炜，陈少良，崔峰．致倦库蚊ＧＳＴｅ１和ＣＹＰ９Ｊ４０的时空表达

特点［Ｊ］．应用昆虫学报，２０１４，５１（６）：１５３８ １５４４．

［２３］郑笑笑，魏苹，赵丽娜，等．甜菜夜蛾Ｐ４５０基因的克隆及组织

特异性分析［Ｊ］．杭州师范大学学报：自然科学版，２０１２，１１

（３）：１９８ ２０４．

［２４］ＹａｎｇＪ，ＭｃｃａｒｔＣ，ＷｏｏｄｓＤＪ，ｅｔａｌ．Ａ犇狉狅狊狅狆犺犻犾犪ｓｙｓｔｅｍｓ

ａｐｐｒｏａｃｈｔｏｘｅｎｏｂｉｏｔｉｃｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ［Ｊ］．ＰｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌＧｅｎｏｍ

ｉｃｓ，２００７，３０（３）：２２３ ２３１．

［２５］ＧｉｌｂｅｒｔＬＩ，ＩａｔｒｏｕＫ，ＧｉｌｌＳＳ．Ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅｍｏｌｅｃｕｌａｒｉｎｓｅｃｔ

ｓｃｉｅｎｃｅ［Ｍ］．Ｏｘｆｏｒｄ：Ｅｌｓｅｖｉｅｒ，２００５．

［２６］ＷｏｎｄｊｉＣＳ，ＩｒｖｉｎｇＨ，ＭｏｒｇａｎＪ，ｅｔａｌ．ＴｗｏｄｕｐｌｉｃａｔｅｄＰ４５０ｇｅｎｅｓ

ａｒｅａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｐｙｒｅｔｈｒｏｉｄｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｉｎ犃狀狅狆犺犲犾犲狊犳狌狀犲狊狋狌狊，ａ

ｍａｊｏｒｍａｌａｒｉａｖｅｃｔｏｒ［Ｊ］．ＧｅｎｏｍｅＲｅｓｅａｒｃｈ，２００９，１９（３）：４５２

４５９．

［２７］ＰｏｔｔｅｌｂｅｒｇｅＳＶ，ＬｅｅｕｗｅｎＴＶ，ＡｍｅｒｍａｅｔＫＶ，ｅｔａｌ．Ｉｎｄｕｃ

ｔｉｏｎｏｆｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅＰ４５０ｍｏｎｏｏｘｙｇｅｎａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙｉｎｔｈｅｔｗｏ

ｓｐｏｔｔｅｄｓｐｉｄｅｒｍｉｔｅ犜犲狋狉犪狀狔犮犺狌狊狌狉狋犻犮犪犲，ａｎｄｉｔｓｉｎｆｌｕｅｎｃｅｏｎａ

ｃａｒｉｃｉｄｅｔｏｘｉｃｉｔｙ［Ｊ］．ＰｅｓｔｉｃｉｄｅＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ＆ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，

２００８，９１（２）：１２８ １３３．

［２８］刘昌燕，曾凡荣．大草蛉Ｐ４５０基因ｃＤＮＡ片段的克隆及吡虫

啉诱导表达［Ｊ］．中国生物防治学报，２０１４，３０（３）：４２７ ４３３．

［２９］ＧｕｏＹａｎｑｉｏｎｇ，ＺｈａｎｇＪｉａｎｚｈｅｎ，ＹｕＲｏｎｇｒｏｎｇ，ｅｔａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ

ｏｆｔｗｏｎｅｗｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅＰ４５０ｇｅｎｅｓａｎｄＲＮＡｉｎｔｅｒｆｅｒｅｎｃｅｔｏｅｖａｌｕ

ａｔｅｔｈｅｉｒｒｏｌｅｓｉｎｄｅｔｏｘｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｃｏｍｍｏｎｌｙｕｓｅｄｉｎｓｅｃｔｉｃｉｄｅｓｉｎ犔狅

犮狌狊狋犪犿犻犵狉犪狋狅狉犻犪［Ｊ］．Ｃｈｅｍｏｓｐｈｅｒｅ，２０１２，８７（７）：７０９ ７１７．

［３０］ＺｈｏｕＸｉａｏｊｉｅ，ＳｈｅｎｇＣｈｅｎｇｆａ，ＬｉＭｅｉ，ｅｔａｌ．Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｒｅ

ｓｐｏｎｓｅｓｏｆｎｉｎｅｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅＰ４５０ｇｅｎｅｓｔｏｘｅｎｏｂｉｏｔｉｃｓｉｎｔｈｅｃｏｔ

ｔｏｎｂｏｌｌｗｏｒｍ犎犲犾犻犮狅狏犲狉狆犪犪狉犿犻犵犲狉犪［Ｊ］．ＰｅｓｔｉｃｉｄｅＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ

＆Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，２０１０，９７（３）：２０９ ２１３．

（责任编辑：田　?）

·２８·




