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宁夏马铃薯晚疫病菌交配型和生理小种研究
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（宁夏农林科学院植物保护研究所，银川　７５０００２）

摘要　为明确宁夏回族自治区马铃薯主产区晚疫病菌的交配型种类以及生理小种的类型、组成和分布，为宁夏有针

对性地选育马铃薯抗晚疫病品种提供科学依据。利用Ａ１、Ａ２交配型标准菌株和含有１１个主效抗性基因的鉴别寄

主，对２０１８年－２０１９年从原州区、泾源县、彭阳县、隆德县、西吉县、盐池县、海原县采集得到的１３０个马铃薯晚疫

病菌菌株进行交配型和生理小种鉴定。结果表明，宁夏马铃薯晚疫病菌群体的交配型和生理小种存在多样性，采集

地交配型有Ａ１、Ａ２、ＳＦ（自育型）３类，分别占被测菌株的３０％、６３．８％、６．２％；生理小种有８种类型，其中生理小种

１．２．３．４．５．６．７．８．９．１０．１１发生频率最高，占被测菌株总数的４４．６２％，是宁夏马铃薯主栽区的晚疫病菌优势小种，

在各测试地均有分布；次优势小种为３．４．１０和１．２．３．５．６．７．８．１１，发生频率分别为１２．３１％和１０．７７％。宁夏不同

种植区域马铃薯晚疫病菌交配型组成复杂，采集地组成差异较大，但西吉县、原州区交配型年度间的变化基本趋于

一致。宁夏马铃薯晚疫病菌群体组成日趋复杂，生产中要合理布局已有抗病品种，挖掘培育抗病水平高的新品种，

综合防控马铃薯晚疫病。
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　　马铃薯是我国第四大重要粮食作物，具有土壤

适应性强、营养丰富、产量高、综合加工用途广等特

性。马铃薯生长过程中易受早疫病、环腐病、晚疫

病、黑痣病以及马铃薯虫害的影响，其中晚疫病是

马铃薯生产中最具威胁性的病害之一。马铃薯晚

疫病是由致病疫霉犘犺狔狋狅狆犺狋犺狅狉犪犻狀犳犲狊狋犪狀狊引起的

一种毁灭性病害，严重发病时导致马铃薯茎叶大面

积枯死、块茎腐烂，一般可造成马铃薯减产２０％～

５０％
［１］，我国每年因马铃薯晚疫病造成的损失达

１０亿美元
［２］。宁夏南部山区是宁夏马铃薯的主要

种植区，近年来，随着马铃薯种植结构的变化，加

之地理环境和气候环境的改变，马铃薯晚疫病逐年

趋于加重，造成马铃薯的产量不断降低和品质不断

下降，严重制约当地马铃薯产业的可持续发展和

转型。

马铃薯晚疫病菌属于异宗配合卵菌，存在Ａ１、

Ａ２两个交配型，两者可通过异宗配合进行有性生殖

产生有性后代卵孢子，成为翌年主要的初侵染源，并

且当不同交配型同时存在时马铃薯晚疫病菌适应性

和变异性增强［３］。２０世纪８０年代初，Ｈｏｈｌ等
［４］在

瑞士发现Ａ２交配型，随后其他一些国家和地区也

都发现了Ａ２交配型
［５７］。１９９６年，张志铭等

［８］首次

在内蒙古和山西菌菌株中发现Ａ２交配型；２００１年，

赵志坚等［９］报道在云南田间马铃薯叶片内发现了卵

孢子，此后在河北［１０］、四川［１１］、黑龙江［１２］等地均发

现了Ａ２交配型菌株。交配型的研究可为解析犘．

犻狀犳犲狊狋犪狀狊群体遗传结构变化提供理论基础
［１３］，晚疫

病菌不同交配型的出现，使得晚疫病菌可以进行有

性生殖和无性繁殖，导致晚疫病菌群体结构复杂化，

加快了病菌变异，产生不同类型的生理小种，对晚疫

病的深入研究及防治工作提出了新的挑战［１４］。

生理小种是晚疫病菌重要的表现型之一，其组

成与变异直接影响到马铃薯晚疫病的发生与流

行［１５１６］。１９８４年，Ｇｕｒｔｌｅｒ
［１７］从丹麦分离的２５个晚

疫病菌株中鉴定出１１个不同的生理小种类型，存在

７个毒力基因分别为犞犻狉１、犞犻狉３、犞犻狉４、犞犻狉５、犞犻狉

７、犞犻狉１０、犞犻狉１１，其中优势小种组成为１．３．４．１０。

２００８年，Ｃｏｒｂｉｅｒｅ等
［１８］在法国的马铃薯晚疫病菌株中

发现了生理小种１．２．３．４．５．６．７．８．９．１０．１１，该小种

可克服Ｒ１～Ｒ１１这１１个抗病基因；２０世纪６０年

代，张明厚等［１９］开始了中国马铃薯晚疫病菌生理小

种的研究，截至目前，我国内蒙古、黑龙江、吉林、云

南、湖北、福建、四川、山西、河北、青海、甘肃、北京等

地均报道了马铃薯晚疫病菌生理小种的鉴定结

果［２０２３］，现有研究都表明不同地区晚疫病菌生理小

种组成逐渐趋于复杂以及类型不断增多，这些变化

使得马铃薯抗晚疫病育种及晚疫病的防治工作难度

增大。

孙银银［２４］２００７年－２００８年在宁夏固原市采集

的５０株晚疫病菌菌株中发现Ａ２交配型，但所占比

例很小，仅为４％。马丽杰
［２５］２００９年在原州区种质

资源圃中采集的１１６株菌株中首次鉴定出自育型菌

株２１株，Ａ２交配型菌系出现的频率也较高，为６７

株。张芳［２６］２００９年在固原市采集的晚疫病菌中鉴定

出７５株Ａ２交配型和２５株自育型菌株。方治国
［２７］

２０１１年在西吉县、彭阳县和隆德县采集的菌株经鉴定

全部为自育型菌株。孙洁平［２８］在２００９年和２０１１年

对宁夏固原市的晚疫病菌生理小种进行了研究，发现

３．４．１０、３．４．６．８．１０．１１、２．３．４．５．６．７．８．９．１０．１１等５

种生理小种。刘浩等［２９］２０１０年鉴定西吉县马铃薯

晚疫病生理小种组成为１．２．３．５．６．７．８．１１。以上

学者的研究时间较早，大部分都集中在２００７年－

２０１１年，而且研究仅限于固原地区。随着２０１５年

我国实施马铃薯主食化战略，为全面贯彻执行国家

马铃薯主食化战略，宁夏积极调整马铃薯种植结构，

盐池县、海原县等中部干旱带地区成为主食化马铃

薯品种的主要种植区域［３０］，加之马铃薯种薯的跨省

跨地区调运，造成马铃薯晚疫病菌的生理小种频繁

变异，类型不断复杂化，加大了马铃薯晚疫病发生的

频率，为马铃薯晚疫病的防治增加了很多不确定性，

严重影响了马铃薯产业的健康发展。

鉴于此，本试验利用晚疫病菌Ａ１、Ａ２交配型

标准菌株和含有１１个主效抗性基因的鉴别寄主，

对宁夏南部山区和中部干旱带马铃薯主栽区的

１３０个马铃薯晚疫病菌菌株进行交配型和生理小

种鉴定，旨在探明马铃薯晚疫病菌的交配型发生与
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分布及生理小种的变化情况，以期为生产上马铃薯

晚疫病的有效防控及抗病品种的选育提供理论参

考依据。

１　材料与方法

１．１　材料

供试菌株：对２０１８年－２０１９年采自宁夏固原

市７个区（县）的马铃薯主栽区晚疫病病样进行分离

纯化，共获得马铃薯晚疫病菌株１３０株，其中原州区

３５株，泾源县１１株，彭阳县１７株，隆德县１６株，西

吉县３０株，盐池县１１株，海原县１０株。

标准菌株：晚疫病菌Ａ１、Ａ２交配型标准菌株，

由福建农业科学院植物保护研究所馈赠。

供试鉴别寄主：从福建农业科学院植物保护研

究所引入一套完整的持有主效抗性单基因Ｒ１、Ｒ２、

Ｒ３、Ｒ４、Ｒ５、Ｒ６、Ｒ７、Ｒ８、Ｒ９、Ｒ１０、Ｒ１１的鉴别寄主，

均为无菌保存的试管苗。

黑麦培养基：黑麦５０ｇ，琼脂２０ｇ，去离子

水１０００ｍＬ。

１．２　马铃薯晚疫病菌交配型测定

在黑麦培养基上将标准菌株与待测分离物单独

培养７ｄ后，用打孔器分别打取直径为５ｍｍ的菌饼

与Ａ１和Ａ２标准菌株菌饼对峙接入平板，两菌饼之

间距为１．５ｃｍ，每个菌株３次重复，于１８℃黑暗条

件下倒置培养１０～１５ｄ后，挑取待测菌株与标准菌

株之间的少量菌丝，在显微镜下镜检菌落交界处是

否产生２个以上卵孢子。与标准菌株Ａ１产生但不

与标准菌株Ａ２产生卵孢子的待测菌株为 Ａ２交配

型，与标准菌株Ａ２产生但不与标准菌株Ａ１产生卵

孢子的待测菌株为Ａ１交配型。若与２个标准菌株

间都产生卵孢子，且自身也可产生卵孢子，则待测菌

株类型为自育型［３１］。

１．３　马铃薯晚疫病菌生理小种鉴定

１．３．１　鉴别寄主的准备

将鉴别寄主幼苗种植于以珍珠岩为基质的花盆

中；如果剪断，用１０％ＮＡＡ（萘乙酸）溶液泡１０ｍｉｎ

左右，也可使用生根粉。浇施营养液，在２０～２３℃

之间，自然光照生长３０ｄ后，待幼苗长到７～１０个

复叶时，备用。

１．３．２　供试孢子悬浮液的准备

将黑麦培养基上培养１０～１５ｄ的待测晚疫病

菌菌株接种至经表面消毒的不携带主效基因的新鲜

薯块上进行扩繁，恢复其致病力。接种５～１０ｄ后，

在薯块表面可观察到白色菌丝及孢子囊，从薯块表

面刮取少量菌丝放入装有４ｍＬ无菌水的离心管

中，振荡配成孢子囊悬浮液，置于４℃冰箱内静置

２～３ｈ，用血球计数板测数并将浓度调至约５×

１０４个／ｍＬ，备用。

１．３．３　人工接种鉴定

采用离体叶片接种法，摘取鉴别寄主植株中部

复叶的小叶片，背面朝上放置在直径为９ｃｍ底部铺

有已灭菌的湿滤纸的培养皿中。用微量移液器吸取

２０μＬ配制好的接种体，滴在每个小叶背面近中脉

两侧，每皿放置４片小叶，每菌株重复４次，以无菌

水处理为对照。接种后将叶片置于１７～１８℃黑暗

培养，第２天将叶片翻转，在１７～１８℃光照培养箱中

进行保湿培养（Ｌ∥Ｄ＝１６ｈ∥８ｈ），接种７～１０ｄ观察

菌丝体及孢子囊的形成情况。

根据接种部位症状及是否产生孢子囊鉴别寄主

抗、感病型。先观察接种部位症状产生情况，再用低

倍显微镜观察症状部位。１个菌株至少使４片叶中

的３片叶表现症状且产生孢子囊，判定为感病型，才

能称其具有毒力，否则要继续进行重复试验［３２］。只

有坏死斑点或无症状的为抗病型。准确确定菌株是

否有毒力后，根据Ｂｌａｃｋ等
［３３］毒性基因与鉴别寄主

基因型的关系表确定其生理小种。

２　结果与分析

２．１　马铃薯晚疫病菌交配型的测定结果

对采自宁夏７个县（区）的１３０株马铃薯晚疫

病菌交配型进行测定，结果如表１所示。在１３０个

菌株中，Ａ１交配型３９株，占供试菌株的３０．００％，

Ａ２交配型８３株，占供试菌株的６３．８５％，自育型

８株，占供试菌株的６．１５％，不同地区３种交配型

均有分布，未发现其他类型菌株。其中Ａ２交配型

在被测菌株中占绝对优势，说明Ａ１交配型已不是

优势菌群，宁夏马铃薯晚疫病交配型组成趋于复

杂化。
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表１　２０１８年－２０１９年宁夏马铃薯晚疫病菌交配型的鉴定

犜犪犫犾犲１　犐犱犲狀狋犻犳犻犮犪狋犻狅狀狅犳犿犪狋犻狀犵狋狔狆犲狅犳犘犺狔狋狅狆犺狋犺狅狉犪犻狀犳犲狊狋犪狀狊犻狊狅犾犪狋犲狊犮狅犾犾犲犮狋犲犱犳狉狅犿犖犻狀犵狓犻犪犳狉狅犿２０１８狋狅２０１９

采集年份

Ｙｅａｒ

采集地点

Ｓｉｔｅ

菌株数／株

Ｉｓｏｌａｔｅ

ｎｕｍｂｅｒ

交配型　Ｍａｔｉｎｇｔｙｐｅ

Ａ１

株数／株

Ｉｓｏｌａｔｅ

频率／％

Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

Ａ２

株数／株

Ｉｓｏｌａｔｅ

频率／％

Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

自育型

Ｓｅｌｆｆｅｒｔｉｌｉｔｙｍａｔｉｎｇｔｙｐｅ

株数／株

Ｉｓｏｌａｔｅ

频率／％

Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

２０１８ 原州区 １９ ２ １０．５３ １４ ７３．６８ ３ １５．７９

泾源县 ６ ４ ６６．６７ ２ ３３．３３ ０ ０．００

彭阳县 １０ ７ ７０．００ ３ ３０．００ ０ ０．００

隆德县 ９ １ １１．１１ ８ ８８．８９ ０ ０．００

西吉县 １７ ３ １７．６５ １２ ７０．５９ ２ １１．７６

盐池县 ６ １ １６．６７ ５ ８３．３３ ０ ０．００

海原县 ６ １ １６．６７ ５ ８３．３３ ０ ０．００

小计 ７３ １９ ２６．０３ ４９ ６７．１２ ５ ６．８６

２０１９ 原州区 ３ １ ３３．３３ ２ ６６．６７ ０ ０．００

泾源县 ４ ４ １００．００ ０ ０．００ ０ ０．００

彭阳县 ５ ３ ６０．００ ２ ４０．００ ０ ０．００

隆德县 ４ １ ２５．００ ３ ７５．００ ０ ０．００

西吉县 ３０ １０ ３３．３３ １８ ６０．００ ２ ６．６７

盐池县 ６ １ １６．６７ ４ ６６．６６ １ １６．６７

海原县 ５ ０ ０．００ ５ １００．００ ０ ０．００

小计 ５７ ２０ ３５．０９ ３４ ５９．６５ ３ ５．２６

　　　　　　　　合计 Ｔｏｔａｌ １３０ ３９ ３０．００ ８３ ６３．８５ ８ ６．１５

　　各交配型在不同地区和年度间的变化不一致。

２０１８年原州区、西吉县均出现自育型，分别为３株、

２株，占供试菌株的１５．７９％、１１．７６％，其他县未发现

自育型；２０１９年西吉县、盐池县分别出现自育型２株

和１株，占供试菌株的６．６７％、１６．６７％，其他县未

出现自育型。２０１８年全部地区都出现Ａ２交配型，

共４９株，占供试菌株的６７．１２％，Ａ１交配型１９株，

占供试菌株的２６．０３％；２０１９年除泾源县外其他县

区都出现 Ａ２交配型，共３４株，占供试菌株的

５９．６５％，Ａ１交配型２０株，占供试菌株的３５．０９％，

不同交配型出现的比例都是Ａ２大于Ａ１，不同县区

Ａ２交配型的大比例出现，说明宁夏马铃薯生理小种

由简单到复杂。

２．２　马铃薯晚疫病菌生理小种鉴定结果

对２０１８年和２０１９年采自宁夏马铃薯主产区

的１３０株马铃薯晚疫病菌进行了生理小种鉴定。

初步鉴定出的生理小种类型有８种：３．７、３．１０、

３．４．１０、３．４．６．８．１０．１１、１．２．３．４．５．６．７．８．９．１０．１１、

１．２．３．４．５．６．７．８．１０．１１、１．２．３．５．６．７．８．１１、

２．３．４．５．６．７．８．９．１０．１１，发生频率分别为３．０８％、

４．６２％、１０．７７％、６．９２％、４４．６２％、９．２３％、１２．３１％、

８．４６％。盐池县仅出现１．２．３．４．５．６．７．８．９．１０．１１

小种，彭阳县和海原县只发现３种生理小种，原州区

和西吉县８种类型的生理小种都有；“超级毒性”小

种１．２．３．４．５．６．７．８．９．１０．１１（５８株）在２０１８年和

２０１９年各采集地都有发现，发生频率为４４．６２％，

是宁夏马铃薯主栽区的晚疫病优势小种，次优势小

种为３．４．１０（１４株）和１．２．３．５．６．７．８．１１（１６株）

（表２）。

表２　宁夏不同地区马铃薯晚疫病菌生理小种的组成

犜犪犫犾犲２　犆狅犿狆狅狊犻狋犻狅狀狅犳狆犺狔狊犻狅犾狅犵犻犮犪犾狉犪犮犲犻狀

犱犻犳犳犲狉犲狀狋犪狉犲犪狊狅犳犖犻狀犵狓犻犪

分布地区

Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

小种类型

Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌｒａｃｅ

株数／株

Ｎｕｍｂｅｒ

频率／％

Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

原州区

Ｙｕａｎｚｈｏｕ

３．７ ２ １．５４

３．１０ ２ １．５４

３．４．１０ １ ０．７７

３．４．６．８．１０．１１ ２ １．５４

１．２．３．４．５．６．７．８．９．１０．１１ ９ ６．９２

１．２．３．４．５．６．７．８．１０．１１ ３ ２．３１

２．３．４．５．６．７．８．９．１０．１１ ２ １．５４

１．２．３．５．６．７．８．１１ １ ０．７７

泾源县

Ｊｉｎｇｙｕａｎ

３．４．１０ ３ ２．３１

３．４．６．８．１０．１１ １ ０．７７

１．２．３．４．５．６．７．８．９．１０．１１ ３ ２．３１

１．２．３．４．５．６．７．８．１０．１１ １ ０．７７

２．３．４．５．６．７．８．９．１０．１１ １ ０．７７

１．２．３．５．６．７．８．１１ １ ０．７７

彭阳县

Ｐｅｎｇｙａｎｇ

３．４．１０ ２ １．５４

３．４．６．８．１０．１１ ３ ２．３１

１．２．３．４．５．６．７．８．９．１０．１１ １０　 ７．６９
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续表２　犜犪犫犾犲２（犆狅狀狋犻狀狌犲犱）

分布地区

Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

小种类型

Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌｒａｃｅ

株数／株

Ｎｕｍｂｅｒ

频率／％

Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

隆德县

Ｌｏｎｇｄｅ

３．１０ ２ １．５４

３．４．１０ １ ０．７７

２．３．４．５．６．７．８．９．１０．１１ １ ０．７７

１．２．３．４．５．６．７．８．１０．１１ ２ １．５４

１．２．３．４．５．６．７．８．９．１０．１１ ４ ３．０８

１．２．３．５．６．７．８．１１ ３ ２．３１

西吉县

Ｘｉｊｉ

３．７ ２ １．５４

３．１０ ２ １．５４

３．４．１０ ５ ３．８５

３．４．６．８．１０．１１ ２ １．５４

１．２．３．４．５．６．７．８．９．１０．１１ １２ ９．２３

１．２．３．４．５．６．７．８．１０．１１ ６ ４．６２

２．３．４．５．６．７．８．９．１０．１１ ７ ５．３８

１．２．３．５．６．７．８．１１ １１ ８．４６

盐池县 Ｙａｎｃｈｉ １．２．３．４．５．６．７．８．９．１０．１１ １２ ９．２３

海原县

Ｈａｉｙｕａｎ

３．４．１０ ２ １．５４

３．４．６．８．１０．１１ １ ０．７７

１．２．３．４．５．６．７．８．９．１０．１１ ８ ６．１５

合计 Ｔｏｔａｌ ３．７ ４ ３．０８

３．１０ ６ ４．６２

３．４．１０ １４ １０．７７

３．４．６．８．１０．１１ ９ ６．９２

１．２．３．４．５．６．７．８．１０．１１ １２ ９．２３

１．２．３．４．５．６．７．８．９．１０．１１ ５８ ４４．６２

２．３．４．５．６．７．８．９．１０．１１ １１ ８．４６

１．２．３．５．６．７．８．１１ １６ １２．３１

图１　宁夏马铃薯晚疫病菌毒性菌株出现频率
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本试验中共采用了含１１个主效抗性单基因的鉴

别寄主对采自宁夏的马铃薯晚疫病病菌进行了鉴定，

发现宁夏分离物所含毒力因子复杂，在被测菌株中能

克服全部１１个抗病基因的菌株５８株，占被测菌株的

４４．６２％。Ｒ１～Ｒ１１主效抗病基因被克服的频率均在

５３％以上（图１），其中抗病基因Ｒ３能被１００％的病菌

克服，其次为Ｒ１０、Ｒ６、Ｒ８、Ｒ１１、Ｒ４，被病菌克服的频

率为８４．６２％、８１．５４％、８１．５４％、８１．５４％、８０．００％，

说明在宁夏马铃薯主栽区，含有以上６个抗病基因

的品种已基本丧失了对马铃薯晚疫病的抗性，仅有

Ｒ１和Ｒ９抗病基因被克服的比例在７０％以下，因

此，生产中迫切需要筛选新的抗源和加紧培育对马

铃薯晚疫病抗性水平高的品种。

３　结论与讨论

由致病疫霉引起的马铃薯晚疫病是马铃薯的一

种毁灭性病害，全世界普遍发生，危害严重，已列为

世界粮食作物第一大病害［３４］，利用抗病品种和化学

防治是目前国内外控制马铃薯晚疫病的主要手段，

然而近年来由于晚疫病菌的变异速度加快，晚疫病

菌生理小种的组成越发复杂，且随着Ａ２交配型和

自育型在国内外的陆续发现，晚疫病的抗病育种和

防治难度加大，已严重影响了马铃薯产业的发展。

孙洁平［２８］对２００９年采自固原市的１２７株晚疫病菌

进行交配型鉴定，其中在西吉县、泾源县、彭阳县、隆

德县和原州区均发现Ａ１、Ａ２交配型；本试验对采自

宁夏７个县（区）的１３０株马铃薯晚疫病菌菌株进行

测定，其中Ａ２交配型８３株，占所测菌株的６３．８％，

Ａ１交配型３９株，占所测菌株的３０％，这与孙洁平

的研究结果较一致，不同的是本研究中泾源县未发

现Ａ２交配型，原因可能是泾源县马铃薯品种较单

一，种植面积小，采集的菌株数量较少。因此，为更

准确的弄清宁夏马铃薯晚疫病交配型的类型和分布

情况，为生产中针对性的防治提供依据，需要扩大菌

株的采集数量和范围，进行多点多年连续采集分析。

本研究在原州区、西吉县和盐池县还分离到了

８株自育型菌株，说明宁夏马铃薯主产区晚疫病菌

可能会发生有性生殖，使得马铃薯晚疫病菌的遗传

多样性更加复杂化。这一结论与赵志坚等［９］的研究

结果基本一致，他们认为自育型菌株自身就可以进

行有性生殖，增加了晚疫病菌遗传变异的途径，使毒

性基因的重组几率增大，丰富了群体的毒力多样性，

从而产生更具有侵染力的生理小种以及致病力更强

的菌株，使得晚疫病发生、流行的风险加重。Ｓｍａｒｔ

等［３５］报道自育型菌株的发生可能与遗传和环境等

因素有关，因此马铃薯晚疫病菌Ａ２交配型和自育

型菌株对马铃薯的危害、品种抗病性间的关系及交

配性的特征需进一步研究，生产中为防止马铃薯晚

疫病大发生，农业主管部门需要建立严格的种薯检

疫措施，防止Ａ２和自育交配型菌株传入未发生该

交配型的马铃薯种植区。

·１３２·



２０２２

马铃薯晚疫病菌生理小种毒力基因的组成经历了

一个从简单到复杂的发展变化过程［３６］。我国有关马

铃薯晚疫病菌生理小种的研究始于２０世纪６０年代。

黄河等［３７］于１９６２年－１９６７年在黑龙江、张家口、内

蒙古、山西、甘肃、青海等地收集１９３株晚疫病菌并鉴

定出７个生理小种；郭军等
［３２］于１９９７年－１９９９年和

２００２年－２００３年从内蒙古马铃薯主栽区的３８个马

铃薯晚疫病菌株中发现１８个生理小种，其中小种

３ａ．３ｂ．４．６．７．１０，１．２．３ａ．３ｂ．４．５．６．７．８．９．１０．１１和

３ａ．３ｂ．４．７．１０发生频率较高，分别占被测菌株的

１０．５３％，１３．１６％和２１．０５％；杨胜先等
［３８］２０１３年

－２０１４年从贵州采集了２６０个马铃薯晚疫病菌菌

株，从 中 共 鉴 定 获 得 ３１ 个 生 理 小 种，其 中

２．５．６．８．９．１１号小种出现频率最高，为２６．５％；田

荟遥等［３９］２０１６年对采自东北三省（辽宁、吉林、黑龙

江）的７０株马铃薯晚疫病菌进行生理小种鉴定，其

中“超级小种”１．２．３．４．５．６．７．８．９．１０．１１出现频率

最高，占被测菌株的２７．１％，并且在东北三省均有

分布；从以上研究可以看出，各地晚疫病生理小种类

型都趋于复杂化。本研究采集宁夏不同地区马铃薯

晚疫病菌进行生理小种鉴定，共鉴定出８个生理小

种，其中可克服所有已知的Ｒ１～Ｒ１１等１１个抗病

基因的“超级小种”１．２．３．４．５．６．７．８．９．１０．１１出现

频率高达４４．６２％，且在各采集地均有分布，是宁

夏的优势生理小种。比较本试验结果与孙洁平［２８］

和刘浩等［２９］鉴定的生理小种组成发现，目前宁夏

马铃薯晚疫病菌小种数量增多，种类日趋复杂，而

且供试的全部１１个抗病基因均能被克服。孙洁

平［２８］２００９年在固原地区采集的马铃薯晚疫病菌

中发现５个类型生理小种，没有出现“超级小种”

１．２．３．４．５．６．７．８．９．１０．１１，进一步说明近年来宁

夏马铃薯晚疫病菌的侵染能力逐步增强，原因可能

是随着宁夏马铃薯产业的发展，特别是种薯繁育的

面积不断扩大，不同省份间种薯日益频繁的调运使

晚疫病菌的变异进一步加快，使得大面积出现马铃

薯晚疫病菌的Ａ２交配型和自育型菌株，从而导致

病菌变异加快，产生新的生理小种，致病性和侵染能

力都增强，给马铃薯晚疫病的防治带来更多困难。

综上所述，宁夏各采集地区马铃薯晚疫病菌生

理小种数目增多，且小种组成日趋复杂化。因此，需

实时监测马铃薯晚疫病菌交配型的分布范围及生理

小种的变化情况，对跨省跨区域的种子调运进行严

格的检查，并且育种工作者需不断挖掘新的马铃薯

晚疫病抗源及培育抗性水平高的品种，从根本上防

治马铃薯晚疫病的发生，对宁夏马铃薯产业化健康

发展具有重要的意义。
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