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摘要　茼蒿是上海地区设施叶菜主要种类之一。近年来，上海市部分地区的茼蒿上出现了一种叶部病害，叶片出现

外缘灰褐色、中央灰白色的圆形病斑，严重影响茼蒿产量与商品质量。本文采用组织分离法进行病原菌的分离纯

化，通过柯赫氏法则验证、形态学、生物学特性以及基于核糖体转录间隔区（ｉｎｔｅｒｎａｌｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄｓｐａｃｅｒ，ＩＴＳ）、真核

翻译延长因子１α（ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎｅｌｏｎｇａｔｉｏｎｆａｃｔｏｒ，ＴＥＦ）、钙调蛋白 （ｃａｌｍｏｄｕｌｉｎ，ＣＡＬ）基因和肌动蛋白 （ａｃｔｉｎ，

ＡＣＴ）基因联合系统发育分析等方法进行了病原菌鉴定，结果表明，茼蒿叶斑病的病原菌为芹菜尾孢犆犲狉犮狅狊狆狅狉犪

犪狆犻犻，菌丝生长最适温度为２６℃，复合氮源利于菌丝的生长。杀菌剂的离体抑菌活性测定结果表明：己唑醇、苯醚甲

环唑、戊唑醇、氟环唑、嘧菌酯的ＥＣ５０分别为０．０４２３、０．０６０４、０．３１７４、０．４５２４、０．８６３３μｇ／ｍＬ，对该病原菌菌丝生

长表现出较强的抑制作用。这些结果为小宗作物病害的防控或杀菌剂登记提供重要依据。
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蒿属犌犾犲犫犻狅狀犻狊作物，１年或２年生草本，茎和叶可以

同食，药蔬兼优，我国大部分地区都有种植。茼蒿属

于小宗蔬菜作物，作为十字花科叶菜主要轮作作物

和搭配作物在上海地区广泛种植。茼蒿常发生的病

害有霜霉病、叶斑病等，这些叶部病害严重影响产量

和品质。

２０２０年１１月，本研究组在上海市奉贤区庄行
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综合试验站调查时，在茼蒿种植大棚中发现一种叶

部病害，严重时整片叶子枯死，田间株发病率９５％

以上。为明确引起该病害的病原菌，本研究对田间

采集的病害样品进行分离、纯化、培养，并采用形态

和生物学特征、致病性、多基因核苷酸序列系统发育

树分析等方法对分离物进行鉴定，明确引起茼蒿叶

斑病的病原种类，且开展了药剂室内活性的测定，以

期为该病害的防治提供参考。

１　材料与方法

１．１　材料

病样：采自上海市奉贤区庄行综合试验站种植

的茼蒿。

琼脂、葡萄糖、蔗糖、甘露醇、二甲基亚砜等生化

试剂，中国医药集团有限公司；２×Ｅａｓｙ犜犪狇ＰＣＲ

ＳｕｐｅｒＭｉｘ、２ＫｐｌｕｓＤＮＡＭａｒｋｅｒ等，北京全式金生

物生物技术有限公司。

供试杀菌剂：９５．４％己唑醇原药、９５．２％苯醚甲

环唑原药、９７％戊唑醇原药、９８％氟环唑原药、９８％

嘧菌酯原药、９６．９％异菌脲原药、９８％多菌灵原药、

９７％咪鲜胺原药由本研究室保存。

１．２　试验方法

１．２．１　症状观察

２０２０年１１月－１２月，在上海市奉贤区庄行综

合试验站基地观察茼蒿叶斑病危害症状及危害程

度等。

１．２．２　病原菌的分离与纯化

将有典型症状的发病初期叶片洗净，按组织分

离法分离病原菌［１］。首先在病健交界处剪取直径６

～８ｍｍ 的圆形叶片组织，用２％次氯酸钠消毒

２ｍｉｎ，无菌水清洗３次，在无菌滤纸上晾干后置于

含有５０μｇ／ｍＬ氯霉素和５０μｇ／ｍＬ链霉素的ＰＤＡ

培养基上，２６℃黑暗培养，得到多个形态特征相同的

分离物，挑取边缘菌丝进行分离物的纯化，挑选分离

物ＴＨ１１２９０２０２保存于实验室备用。

１．２．３　分离物的形态学及生物学特性

参考徐丽慧等［２］的方法对分离物ＴＨ１１２９０２０２

进行形态学鉴定，在２６℃黑暗培养，观察其在ＰＤＡ、

ＰＳＡ培养基的培养特征。在显微镜下观察菌丝等

形态特征如颜色、形状、质地等。

参考曾蓉等［３］的方法测试菌落生长适宜温度：

用打孔器在活化的菌落边缘取直径６ｍｍ的菌饼，

接种在ＰＤＡ培养基中央，设置１８～３６℃ 每２℃为１

个间隔的１０个梯度温度，黑暗培养７ｄ后，用十字

交叉法测量菌落直径，同一批次测定分离物在不同

温度下的生长速率，试验重复３次。

１．２．４　致病性测定

采用菌丝悬浮液喷雾法进行接种，在室内培养

茼蒿至５～８叶期，将分离物的ＰＤＡ培养物用无菌

水匀浆后进行叶面喷雾，每日观察植株的发病情

况，接种７ｄ后从发病植株的叶片发病部位重新分

离病原菌，进行柯赫氏法则验证。喷施等量无菌水

为对照，每个处理３盆，每盆３～５株，３次重复，在

２６℃、相对湿度９０％，１２ｈ光／暗交替的条件下

培养。

１．２．５　病原菌多基因联合鉴定

将分离物ＴＨ１１２９０２０２在ＰＤＡ培养基上２６℃

培养３ｄ后，挑取少量菌丝，参考Ｈａｒｊｕ等
［４］的方法

提取真菌基因组ＤＮＡ。对分离物分别选择核糖体

ＤＮＡ转录间隔区 （ｉｎｔｅｒｎａｌｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄｓｐａｃｅｒｓ，ＩＴＳ）

引物ＩＴＳ１（５′ＴＣＣＧＴＡＧＧＴＧＡＡＣＣＴＧＣＧＧ３′）／

ＩＴＳ４（５′ＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ３′）
［５］、真核生

物翻译延伸因子１α（ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎｅｌｏｎｇａｔｉｏｎｆａｃｔｏｒ，ＴＥＦ）

引物ＥＦ１７２８Ｆ（５′ＣＡＴＣＧＡＧＡＡＧＴＴＣＧＡＧＡＡＧＧ

３′）／ＥＦ１９８６Ｒ （５′ＴＡＣＴＴＧＡＡＧＧＡＡＣＣＣＴＴＡＣＣ

３′）
［６］、钙调蛋白 （ｃａｌｍｏｄｕｌｉｎ，ＣＡＬ）基因引物ＣＡＬＦ

（５′ＣＴＴＣＴＧＣＡＴＣＡＴＧＡＧＣＴＧＧＡＣ３′）／ＣＡＬＲ（５′

ＧＡＡＴＴＣＡＡＧＧＡＧＧＣＣＴＴＣＴＣ３′）
［７］、肌动蛋白

（ａｃｔｉｎ，ＡＣＴ）基因引物 ＡＣＴ５１２Ｆ（５′ＡＴＧＴＧ

ＣＡＡＧＧＣＣＧＧＴＴＴＣＧＣ３′）／ＡＣＴ７８３Ｒ（５′ＴＡＣＧＡ

ＧＴＣＣＴＴＣＴＧＧＣＣＣＡＴ３′）
［８］进行核苷酸片段扩增和

测序，引物合成和测序工作由生工生物工程（上海）股

份有限公司完成。ＰＣＲ扩增使用２０μＬ反应体系，包

括：２×Ｅａｓｙ犜犪狇ＰＣＲＳｕｐｅｒＭｉｘ（北京全式金生物生

物技术有限公司）１０μＬ，上、下游引物（１０μｍｏｌ／Ｌ）各

０．５μＬ，模板ＤＮＡ１μＬ，ｄｄＨ２Ｏ８．０μＬ。ＰＣＲ反应程

序参考各引物出处文献。

以犃犾狋犲狉狀犪狉犻犪犪犾狋犲狉狀犪狋犪为外群参考序列，将分离

物的序列与已经发表的ＩＴＳ、犜犈犉、犆犃犔、犃犆犜等序列

经Ｃｌｕｓｔａｌｘ１．８３做完全比对，并手动截齐两端，相关

序列信息见表１。使用ＳｅｑｕｅｎｃｅＭａｔｒｉｘ１．８０软件
［９］

按ＩＴＳＴＥＦＣＡＬＡＣＴ顺序连接成多基因联合序列。

基于邻接法（ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ，ＮＪ），设置自展值（ｂｏｏｔ

ｓｔｒａｐｓ）为１０００，用ＭＥＧＡ７构建系统发育树
［１０］。
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表１　本研究所用菌株及其序列信息

犜犪犫犾犲１　犛犲狇狌犲狀犮犲犻狀犳狅狉犿犪狋犻狅狀狌狊犲犱犻狀狋犺犻狊狊狋狌犱狔

种

Ｓｐｅｃｉｅｓ

菌株编号

Ｉｓｏｌａｔｅ

来源地

Ｒｅｇｉｏｎ

ＧｅｎＢａｎｋ登录号　ＧｅｎＢａｎｋａｃｃｅｓｓｉｏｎｎｏ．

ＩＴＳ 犜犈犉 犆犃犔 犃犆犜

犆犲狉犮狅狊狆狅狉犪犮犪狆狊犻犮犻 ＣＰＣ１２３０７ 韩国 ＧＵ２１４６５４ ＪＸ１４３３２４ ＪＸ１４２８３２ ＪＸ１４３０７８

犆．狅狉狔狕犪犲 ＣＢＳ１４５．３７ 美国 ＭＨ８５５８６０ ＫＦ２６３２６１ ＫＦ２５３９７４ ＫＦ２５３６２２

犆．犳犪犵狅狆狔狉犻 ＣＢＳ１３２６２３ 韩国 ＪＸ１４３５９４ ＪＸ１４３３５２ ＪＸ１４２８６０ ＪＸ１４３１０６

犆．犫犲狋犻犮狅犾犪 ＣＰＣ１４６１６ 保加利亚 ＦＪ４７３４２２ ＦＪ４７３４２７ ＦＪ４７３４３７ ＦＪ４７３４３２

犆．犪狉犿狅狉犪犮犻犪犲 ＣＢＳ５３８．７１ 罗马尼亚 ＪＸ１４３５４７ ＪＸ１４３３０１ ＪＸ１４２８０９ ＪＸ１４３０５５

犆．狊狅犼犻狀犪 ＣＰＣ１７９７７ 阿根廷 ＪＸ１４３６７４ ＪＸ１４３４３４ ＪＸ１４２９４２ ＪＸ１４３１８８

犆．犪狆犻犻 ＣＢＳ１１６４５５ 德国 ＮＲ＿１１９５２５ ＡＹ８４０４８６ ＡＹ８４０４１７ ＡＹ８４０４５０

犃犾狋犲狉狀犪狉犻犪犪犾狋犲狉狀犪狋犪 － － ＭＫ６９０４３２ ＫＹ５６５２４１ ＭＫ７９１１９３ ＭＫ６９５６８１

１．２．６　室内药剂筛选

采用菌丝生长速率法测定供试杀菌剂对分离物

的毒力，具体步骤参考刘欣等［１１］的方法。己唑醇、苯

醚甲环唑、戊唑醇等８种杀菌剂原药用二甲基亚砜

（ＤＭＳＯ）溶解成所需浓度的母液，多菌灵原药用

２ｍｏｌ／Ｌ的盐酸溶解，取１ｍＬ母液加入到９９ｍＬ的

５０℃左右的ＰＤＡ培养基中，充分混匀后制成含药培

养基平板（直径９ｃｍ）；以只添加ＤＭＳＯ或盐酸的

ＰＤＡ培养基为对照。用打孔器在活化的培养基边缘

取直径６ｍｍ的菌饼，接种在ＰＤＡ含药培养基平板中

央。每种杀菌剂设置５个浓度梯度，重复３次，２６℃

黑暗培养７ｄ后，用十字交叉法测量菌落直径，用如下

公式计算菌丝生长抑制率。

菌丝生长抑制率＝（对照菌落直径－处理菌落直

径）／（对照菌落直径－６）×１００％。

试验数据使用Ｅｘｃｅｌ２０１６进行处理，采用ＤＰＳ

７．０５进行分析
［１２］，求出斜率、标准误、卡方值、自由

度、有效中浓度（ＥＣ５０）、９５％置信限。

２　结果与分析

２．１　田间症状

在秋冬季节，病原物主要侵染茼蒿叶片，叶片出

现 “蛙眼”状圆斑，外围灰褐色、中央灰白色，是典型的

尾孢菌引起的症状；后期整叶变褐、变黑，严重时整株

枯死，圆叶和尖叶型茼蒿品种均可被侵染（图１），株发

病率高于９５％。

图１　茼蒿叶斑病田间症状

犉犻犵．１　犛狔犿狆狋狅犿狊狅犳犾犲犪犳狊狆狅狋狅狀犌犾犲犫犻狅狀犻狊犮狅狉狅狀犪狉犻犪狆犾犪狀狋狊犻狀犳犻犲犾犱

　
２．２　病原菌形态及生物学特性

组织分离后２ｄ组织块周围长出白色菌丝，经菌

落边缘纯化后获得１５个分离物，命名为ＴＨ１１２９０２０１

－ＴＨ１１２９０２１５，这些分离物的菌落生长速度、颜色特

征一致，本研究选取了分离物ＴＨ１１２９０２０２为代表。

分离物ＴＨ１１２９０２０２在ＰＤＡ、ＰＳＡ培养，菌丝

生长较慢，紧贴培养基生长，在ＰＤＡ和ＰＳＡ培养

基上形态较一致，正面白色或灰色，背面呈深灰色

（图２），茼蒿叶斑病菌丝生长最适宜温度是２６℃

（图３）。

图２　犜犎１１２９０２０２菌株在犘犇犃上培养１５犱后的菌落形态

犉犻犵．２　犆狅犾狅狀犻犲狊狅犳狊狋狉犪犻狀犜犎１１２９０２０２狅狀犘犇犃（１５犱）
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图３　犜犎１１２９０２０２菌株在不同温度下的菌丝生长速率

犉犻犵．３　犕狔犮犲犾犻犪犾犵狉狅狑狋犺狉犪狋犲狅犳狊狋狉犪犻狀犜犎１１２９０２０２

狌狀犱犲狉犱犻犳犳犲狉犲狀狋狋犲犿狆犲狉犪狋狌狉犲

　
２．３　分离菌株对茼蒿的致病性

茼蒿苗期接种ＴＨ１１２９０２０２后７ｄ，植株叶片出

现灰褐色斑点，后期变大、整叶枯萎，与田间症状相

似，而对照无症状（图４），从接种叶的发病部位重新

分离获得的分离物与ＴＨ１１２９０２０２形态特征一致，

进一步说明了ＴＨ１１２９０２０２是引起茼蒿叶斑病的病

原菌。

图４　茼蒿叶斑病病原菌致病性试验

犉犻犵．４　犘犪狋犺狅犵犲狀犻犮犻狋狔狋犲狊狋狅犳犾犲犪犳狊狆狅狋狊狋狉犪犻狀犜犎１１２９０２０２

　
２．４　分子生物学鉴定

利用ＩＴＳ、犜犈犉、犆犃犔和犃犆犜４个基因序列引

物对分离物ＴＨ１１２９０２０２进行ＰＣＲ扩增，分别获得

长度为５３７、３０６、５９５、２２７ｂｐ的片段，序列的Ｇｅｎ

Ｂａｎｋ 登 录 号 分 别 为：ＭＷ８１９９１０、ＭＷ９８１２７７、

ＭＷ９８１２７８、ＭＷ９８１２７９。测序结果经ＢＬＡＳＴｎ显

示，菌株ＴＨ１１２９０２０２的ＩＴＳ序列与芹菜尾孢犆犲狉

犮狅狊狆狅狉犪犪狆犻犻、辣椒尾孢犆．犮犪狆狊犻犮犻、大豆尾孢犆．狊狅犼犻

狀犪等多种尾孢菌ＩＴＳ序列相似性高达９９．２６％～

９９．８１％；犜犈犉序列与芹菜尾孢、甜菜尾孢犆．犫犲狋犻犮狅

犾犪、芦笋尾孢犆．犪狊狆犪狉犪犵犻等多种尾孢菌犜犈犉 序列

的相似性高达９８．３７～１００％；犆犃犔序列与辣椒尾

孢、甜菜尾孢、芦笋尾孢、芹菜尾孢等多种尾孢菌

犆犃犔序列的相似性为９３．２５％～９９．７６％；犃犆犜序

列与甜菜尾孢、芹菜尾孢的犃犆犜序列的相似性为

９９．５５％～１００％。结果表明：分离物ＴＨ１１２９０２０２

的ＩＴＳ、犜犈犉、犆犃犔和犃犆犜４个基因序列均与尾孢

菌属相似性最高，但尾孢属的近缘种较多、序列相似

性高，仅凭单个基因序列ＢＬＡＳＴｎ方法难以准确鉴

定到种。

基于ＩＴＳ、犜犈犉、犆犃犔和犃犆犜 等４个基因联合

序列，经ＮＪ法构建了分离物ＴＨ１１２９０２０２的多基

因系统进化树（图５）。在该进化树中，分离物

ＴＨ１１２９０２０２与芹菜尾孢聚集在一个分支，自展值

为９７。

图５　基于犐犜犛，犜犈犉，犆犃犔和犃犆犜多基因序列联合构建的

犖犑系统发育树

犉犻犵．５　犖犑狆犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲犫犪狊犲犱狅狀犐犜犛，犜犈犉，犆犃犔

犪狀犱犃犆犜狊犲狇狌犲狀犮犲狊

　
２．５　室内药剂筛选

己唑醇、苯醚甲环唑、戊唑醇、氟环唑、嘧菌酯等

５种药剂对分离物ＴＨ１１２９０２０２的菌丝生长抑制的

ＥＣ５０值分别为０．０４２３、０．０６０４、０．３１７４、０．４５２４、

０．８６３３μｇ／ｍＬ，异菌脲、多菌灵和咪鲜胺的ＥＣ５０分

别为４．７３２０、１４．７５０３μｇ／ｍＬ和２９．５４８７μｇ／ｍＬ

（表２）；己唑醇、苯醚甲环唑、戊唑醇、氟环唑、嘧菌

酯等药剂对分离物ＴＨ１１２９０２０２具有良好的抑制

作用。

·７７２·



２０２２

表２　８种杀菌剂对茼蒿叶斑病病原菌菌丝生长的毒力

犜犪犫犾犲２　犜狅狓犻犮犻狋狔狅犳犲犻犵犺狋犳狌狀犵犻犮犻犱犲狊狋狅狋犺犲犿狔犮犲犾犻犪犾犵狉狅狑狋犺狅犳犆犲狉犮狅狊狆狅狉犪犻狊狅犾犪狋犲犜犎１１２９０２０２

杀菌剂

Ｆｕｎｇｉｃｉｄｅ

斜率±标准误

Ｓｌｏｐｅ±ＳＥ
χ
２（犱犳）

有效中浓度（９５％置信限）／μｇ·ｍＬ
－１

ＥＣ５０（９５％ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅｉｎｔｅｒｖａｌ）

９５．４％己唑醇ＴＣ　ｈｅｘａｃｏｎａｚｏｌｅ９５．４％ＴＣ ０．７４４５±０．０６６７ ０．２６８２（４） ０．０４２３（０．０３６７～０．０４７４）

９５．２％苯醚甲环唑ＴＣ　ｄｉｆｅｎｏｃｏｎａｚｏｌｅ　９５．２％ＴＣ ０．４４５９±０．０３２５ ０．２６３３（４） ０．０６０４（０．０５５６～０．０６４１）

９７．０％戊唑醇ＴＣ　ｔｅｂｕｃｏｎａｚｏｌｅ９７．０％ＴＣ ０．７３４９±０．０５６８ ０．２０５４（４） ０．３１７４（０．２２９５～０．３８５０）

９８．０％氟环唑ＴＣ　ｅｐｏｘｉｃｏｎａｚｏｌｅ９８．０％ＴＣ ０．９３８２±０．０８４１ ０．４４８５（４） ０．４５２４（０．３８８１～０．４９１１）

９８．０％嘧菌酯ＴＣ　ａｚｏｘｙｓｔｒｏｂｉｎ９８．０％ＴＣ ０．３１３５±０．０２５８ ０．２１５９（４） ０．８６３３（０．８０１２～０．９０５４）

９６．９％异菌脲ＴＣ　ｉｐｒｏｄｉｏｎｅ９６．９％ＴＣ １．６６９１±０．１４６５ ０．５６９５（４） ４．７３２０（３．７８４３～４．９５４８）

９８．０％多菌灵ＴＣ　ｃａｒｂｅｎｄａｚｉｍ９８．０％ＴＣ ２．６７５５±０．２１１３ ０．５２２９（４） １４．７５０３（１２．４４５５～１５．６６２）

９７．０％咪鲜胺ＴＣ　ｐｒｏｃｈｌｏｒａｚ９７．０％ＴＣ ０．３１４８±０．０１７６ ０．６６９５（４） ２９．５４８７（２３．５５４７～３４．４９１７）

３　讨论

本研究对采自上海市奉贤区的茼蒿叶部病害进

行了分离纯化、形态和生物学鉴定、致病性测定和柯

赫氏法则验证，并对分离物的ＩＴＳ、犜犈犉、犆犃犔和

犃犆犜 的多基因序列联合的ＮＪ系统发育树分析，结

果显示病原菌分离物ＴＨ１１２９０２０２与芹菜尾孢标准

菌株ＣＢＳ１１６４５５聚在同一分支，自展值为９７，表明

引起上海市奉贤区茼蒿叶斑病的病原为芹菜尾孢

犆犲狉犮狅狊狆狅狉犪犪狆犻犻。

本文中茼蒿叶斑病菌的生长最适温度为２６℃，

与叶斑病发病时期（１１月－１２月）大棚内的温度基

本吻合。在我国报道引起茼蒿叶斑病的病原菌有茼

蒿尾 孢 犆．犪狉狋犲犿犻狊犻犪犲
［１３１４］、链 格 孢 犃犾狋犲狉狀犪狉犻犪

ｓｐ．
［１５］、木茼蒿链格孢犃．犪狉犵狔狉犪狀狋犺犲犿犻

［１６］等。茼蒿

尾孢在ＰＤＡ培养基上菌落黄褐色，上有白色菌丝，

边缘不整齐，背面颜色较深，常开裂［１４］；而本研究

中的分离物在ＰＤＡ上正面菌丝纯白色，边缘整齐，

培养至２０ｄ培养基不开裂。郭英兰等认为尾孢类

真菌的分类依据主要是产孢孔和孢脐的结构，色泽

和孢痕疤的厚度，分生孢子梗和分生孢子色泽［１７１８］。

本研究探索了该分离物的产孢方法，在ＰＤＡ、ＰＳＡ、

查氏培养基、辣椒叶、玉米叶、茼蒿叶等培养基上均

很难产孢，参考赵立萍［１９］、赵正龙等［２０］的方法应用

Ｖ８汁培养基、玉米叶粉碳酸钙琼脂培养基 （ｍａｉｚｅ

ｌｅａｆｃａｒｂｏｎａｔｅａｇａｒ，ＭＬＰＣＡ）、辣椒叶粉碳酸钙琼

脂培养基（ｐｅｐｐｅｒｌｅａｆｃａｒｂｏｎａｔｅａｇａｒ，ＰＬＰＣＡ）等

诱导孢子都未成功（结果未列出），给该分离物的鉴

定带来一定困难。

Ｉｎｇｌｉｓ等、Ｃｏｎｗａｙ、ＭｏｎｔｅｎｅｇｒｏＣａｌｄｅｒóｎ等
［２１２３］

的研究证实，ＩＴＳ区对大多数尾孢缺乏种间的区分

能力。通过ＩＴＳ、犜犈犉、犆犃犔和犃犆犜４个基因核苷

酸序列的分析，分离物ＴＨ１１２９０２０２的ＩＴＳ序列与

芹菜尾孢、辣椒尾孢、大豆尾孢等多种尾孢属ＩＴＳ序

列相似性都超过了９９％；芹菜尾孢与甜菜尾孢两个

种的犜犈犉、犃犆犜序列相似性都高于９９％，犜犈犉和

犃犆犜序列亦难以区分这两个种；芹菜尾孢与甜菜尾

孢相似性在９７％左右，与犆．犪狊狆犪狉犪犵犻则相似性高

于９９％。芹菜尾孢能侵染芹菜，Ｇｒｏｅｎｅｗａｌｄ等通过

ＩＴＳ，犜犈犉，犃犆犜和犆犃犔联合建树的方法将６７株

尾孢分离物分为芹菜尾孢、犆．犪狆犻犻犮狅犾犪与甜菜尾孢

３组
［２４］。ＤＮＡ序列信息结合菌落形态特征给尾孢

菌的分类提供了重要的帮助，多基因序列联合建树

鉴定病原菌的方法已经广泛应用于植物病害的

研究［２５２８］。

本研究对分离物ＴＨ１１２９０２０２的室内药剂筛选

试验结果显示，８种杀菌剂原药对菌丝生长的抑制

作用大小为：三唑类（己唑醇、苯醚甲环唑、戊唑醇、

氟环唑）＞甲氧基丙烯酸类（嘧菌酯）＞二甲酰亚胺

类（异菌脲）＞咪唑类（多菌灵、咪鲜胺）；另外，酰胺

类杀菌剂ＥＣ５０均超过１００μｇ／ｍＬ（结果未显示）。

三唑类杀菌剂对分离物的抑制活性较强，ＥＣ５０在

０．０４～０．３２μｇ／ｍＬ之间，若结合使用技术和田间药

效登记试验，有望应用于田间病害的防控。酰胺类

杀菌剂抑制活性较弱，是否与抗性风险相关需进一

步的研究验证。这些结果为小宗作物的杀菌剂药剂

登记提供重要的参考，为茼蒿叶斑病的防控提供重

要依据。
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