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花生网斑病不同病斑类型及其病原菌致病力差异
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摘要　本文描述了河南省发生日趋严重的花生网斑病在田间出现的一种新的病斑类型，并结合已报道的两种病斑

类型，对３种病斑类型的病原菌开展致病力差异研究。研究结果表明：田间新发现的花生网斑病病斑特征明显，综

合分析后将花生网斑病病斑类型分别定为网纹型、类褐斑型和污斑型；同一花生品种上３种病斑类型病原菌菌株间

存在明显的致病力差异，同一病斑类型菌株对不同花生品种的致病力也表现出显著差异。
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　　花生犃狉犪犮犺犻狊犺狔狆狅犵犪犲犪Ｌｉｎｎ．是重要的油料和

经济作物，其生产遍布世界各大洲１００多个国家。

目前，中国是世界上最大的花生生产、消费和贸易

出口国，花生在我国国民经济发展和对外贸易中占

有重要地位［１］。河南省是中国传统花生大省，其花

生种植面积自２００４年以来一直稳居我国第一

位［２３］。近年来，河南省花生网斑病发生日趋严

重，造成叶片提早脱落，影响花生后期灌浆成熟，严

重影响产量。

花生网斑病最早于１９７２在美国德克萨斯州发

现［４］。在我国，该病于１９８２年在山东、辽宁等省的

花生主产区首次发现，随后陕西、河南等省也相继报

道了该病［５６］。目前，普遍被学者接受的花生网斑病

病原菌为花生茎点霉犘犺狅犿犪犪狉犪犮犺犻犱犻犮狅犾犪，这一名

称最早是由 Ｍａｒａｓａｓ等
［７］于１９７４年研究南非发现

的花生网斑病时据其形态学特征而命名的。一直以

来，花生网斑病病原菌的属级分类地位较为混乱，出

现了许多不同的命名，直至２０１０年Ａｖｅｓｋａｍｐ等
［８］

对茎点霉属犘犺狅犿犪进行系统发育分析，将原茎点霉

属下的派伦霉节（ｓｅｃｔｉｏｎ）升为派伦霉属，并将花生
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网斑病病原菌归到此属，因此本文沿用上述最新的

名称花生派伦霉犘犲狔狉狅狀犲犾犾犪犲犪犪狉犪犮犺犻犱犻犮狅犾犪。

截至目前，有关花生网斑病发生危害及防治的

研究报道较多，而对于其病原菌致病力的系统研究

较少。有鉴于此，结合本课题组在田间调查时新发

现的一种花生网斑病病斑类型，本文对花生网斑病

３种病斑类型进行特征区分，并进一步对３种病斑

类型的病原菌致病力差异开展研究，以期指导田间

病害识别，并为病害的深入研究及抗性品系筛选提

供理论依据。

１　材料与方法

１．１　供试菌株及花生品种

花生网斑病不同病斑类型病叶分别采集于河南

省南阳市新野县高庙乡仁桥村（网纹型）、新野县北

王庄（类褐斑型）及河南省农业科学院原阳基地（污

斑型），经室内组织分离并纯化后保存菌株。

供试花生品种为‘开农１７６０’、‘兴花６号’、‘豫

花９３２７’、‘豫花２２’、‘豫花１５’、‘远杂９１０２’。

１．２　病害症状描述

根据花生网斑病田间危害症状特点进行描述

记载。

１．３　病原菌鉴定

１．３．１　病原菌形态特征

刮取病原菌菌落，显微观察，并参考《中国真菌

志》［９］及《Ｔｈｅｇｅｎｅｒａｏｆｈｙｐｈｏｍｙｃｅｔｅｓ》
［１０］描述其形

态特征；将纯化的病原菌菌株用ＰＤＡ平板活化，

２５℃光照培养箱培养，观察菌落颜色、形状以及菌丝

疏密程度等。

１．３．２　柯赫氏法则验证

选用有６～８片真叶的‘豫花２２’进行致病性测定。

病原菌接种采用菌丝悬浮液涂抹法（菌丝片段长度约

１００～２００μｍ，浓度为１．６×１０
－３
ｇ／ｍＬ），以清水接种为

对照。每处理３次重复，每次重复６片复叶。接种后每

片复叶套自封袋保湿，花生植株均置于２８℃条件下培

养，逐日观察并记录接菌植株叶片发病情况。

１．３．３　病原菌ｒＤＮＡＩＴＳ序列分析

采用上海莱枫生物科技有限公司的真菌基因组

ＤＮＡ小量提取试剂盒提取菌株基因组ＤＮＡ。选用

真菌通用引物ＩＴＳ１（５′ＴＣＣＧＴＡＧＧＴＧＡＡＣＣＴ

ＧＣＧＧ３′）和ＩＴＳ４（５′ＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴ

ＡＴＧＣ３′）对病原菌基因组ＤＮＡ进行ＰＣＲ扩增。

ＰＣＲ反应体系２５μＬ：２×犜犪狇ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ

Ｍｉｘ１２．０μＬ，引物ＩＴＳ１／ＩＴＳ４各１μＬ，模板ＤＮＡ

１μＬ，ｄｄＨ２Ｏ１０μＬ。ＰＣＲ扩增反应条件为：９４℃预

变性３ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，５３℃退火３０ｓ，７２℃延伸

５０ｓ，３２个循环；７２℃延伸１０ｍｉｎ，４℃保存。

ＰＣＲ扩增产物经琼脂糖凝胶电泳检测后委托

生工生物工程（上海）股份有限公司进行测序，测序

结果在ＧｅｎＢａｎｋ数据库中进行ＢＬＡＳＴ比对分析。

１．４　致病力测定

１．４．１　接种体制备

分别挑取３种病斑类型的病原菌菌株移植于

ＰＤＡ平板中，２５℃的光照培养箱（Ｌ∥Ｄ＝１２ｈ∥１２ｈ）

中恒温培养１０ｄ，随后在超净工作台内分别将菌丝

刮入装有灭菌玻璃珠的２ｍＬＰＥ离心管中，在离心

管内 加 入 ２００μＬ 无 菌 水，于 ＢｕｌｌｅｔＢｌｅｎｄｅｒ

ＳＴＯＲＭ研磨仪（ＮｅｘｔＡｄｖａｎｃｅ）８档研磨４５ｓ，取出

研磨液并稀释至菌丝浓度为１．６×１０－３ｇ／ｍＬ，按

０．１５％加入吐温 ２０后摇匀备用。

１．４．２　接种及调查

选取长势一致的花生幼苗（苗龄２０～３０ｄ），采

用菌丝悬浮液涂抹法接种，用无菌棉签蘸取菌丝悬

浮液，均匀涂抹到叶片正面，接种完成后做好标记并

将每片复叶套封口袋保湿，所有接种的花生植株置

于２５℃的人工气候箱（Ｌ∥Ｄ＝１２ｈ∥１２ｈ）内培养，

每个菌株接种设３次重复。

接种后１４ｄ调查，记录总叶数、发病叶片数，所

有的发病叶片拍照留存，计算发病率及病情指数。

叶片发病分级方法如下：０级，无病斑；１级，病斑面

积占整片叶面积的６％以下；３级，病斑面积占整片

叶面积的６％～２５％；５级，病斑面积占整片叶面积

的２６％～５０％；７级，病斑面积占整片叶面积的

５１％～７５％；９级，病斑面积占整片叶面积的７５％以

上［１１］。病情指数计算公式为：

病情指数＝［Σ（相对级值×各级发病叶片数）／

（调查总叶数×９）］×１００。

１．５　数据分析

运用ＩＢＭＳＰＳＳＳｔａｔｉｓｔｉｃｓ２２软件对文中数据

进行单因素方差分析，显著性测验选用ＬＳＤ法。

２　结果与分析

２．１　病害症状描述

调查发现，河南省花生网斑病共可分为３种病

·１５１·
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斑类型：网纹型、类褐斑型和污斑型（图１）。三者的

病状表现区分较为明显，网纹型：病斑较大，直径１

～２ｃｍ，在叶片正面形成边缘网状扩展，中间为褐色

的病斑。病斑不规则，边缘不清晰，一般不穿透叶

片，田间发生往往多个病斑连在一起形成更大的病

斑，严重时甚至可以遍布整片叶片（图１ａ）；类褐斑

型：病斑相对较小，直径０．１～０．５ｃｍ，近圆形，病斑

中央黑褐色，边缘清晰，周围有黄色晕圈，可以穿透叶

片（图１ｂ）；污斑型：病斑一般较类褐斑型大，直径０．４

～１ｃｍ，病斑不规则形，黑褐色，边缘清晰，周围无黄

色晕圈，可以穿透叶片（图１ｃ）。

图１　花生网斑病３种病斑类型

犉犻犵．１　犜犺犲狋犺狉犲犲犾犲狊犻狅狀狋狔狆犲狊狅犳狆犲犪狀狌狋狑犲犫犫犾狅狋犮犺

　　２０１４年－２０１６年对花生网斑病的采样结果显

示，在河南省境内，花生网斑病的３种病斑类型以网

纹型分布最广，类褐斑型次之，污斑型分布最少。类

褐斑型与污斑型分布地区相对重合，目前仅在新乡、

焦作、洛阳和南阳四市范围内采集到病害样本（图２）；

对不同地区３种病斑类型的发病率调查数据显示，３种

病斑类型在河南省境内均分别表现为由南向北发病率

逐渐升高的趋势，并且随２０１４年至２０１６年的时间顺

序，３种病斑类型田间发病率均分别逐年降低（表１）。

图２　河南省花生网斑病不同病斑类型的分布

犉犻犵．２　犇犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳犱犻犳犳犲狉犲狀狋犾犲狊犻狅狀狋狔狆犲狊狅犳狆犲犪狀狌狋

狑犲犫犫犾狅狋犮犺犻狀犎犲狀犪狀犘狉狅狏犻狀犮犲

表１　不同病斑类型在不同地区的田间发病率１
）

犜犪犫犾犲１　犉犻犲犾犱犻狀犮犻犱犲狀犮犲狅犳犱犻犳犳犲狉犲狀狋犾犲狊犻狅狀狋狔狆犲狊犪狋犱犻犳犳犲狉犲狀狋犮犻狋犻犲狊

城市

Ｃｉｔｙ

发病率／％　Ｉｎｃｉｄｅｎｃｅ
网纹型Ｔｙｐｅｏｆｒｅｔｉｃｕｌａｔｅｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ

２０１４ ２０１５ ２０１６

类褐斑型Ｔｙｐｅｏｆｂｒｏｗｎｓｐｏｔｌｉｋｅ

２０１４ ２０１５ ２０１６

污斑型Ｔｙｐｅｏｆｉｒｒｅｇｕｌａｒｓｔａｉｎ

２０１４ ２０１５ ２０１６
新乡Ｘｉｎｘｉａｎｇ ８２．００ ４１．３３ １３．００ ５３．００ ３７．００ ６．００ ３３．００ ３８．００ ４．００

焦作Ｊｉａｏｚｕｏ ７９．００ ４０．００ ９．５０ ４７．００ ３３．００ ６．００ － － －

洛阳Ｌｕｏｙａｎｇ ７３．００ ３７．００ ７．００ ４４．００ ２９．００ ５．００ ３９．００ ２５．００ ４．００

南阳Ｎａｎｙａｎｇ ５３．７５ ８．５０ ４．７５ ３５．００ ７．００ ３．００ ３０．００ ７．００ ２．００

安阳Ａｎｙａｎｇ ８５．５０ ４２．００ １２．５０ － － － － － －

濮阳Ｐｕｙａｎｇ ８４．００ ３４．５０ １０．５０ － － － － － －

郑州Ｚｈｅｎｇｚｈｏｕ ８０．３３ ３５．００ ９．００ － － － － － －

开封Ｋａｉｆｅｎｇ ７９．００ ４６．５０ １２．５０ － － － － － －

商丘Ｓｈａｎｇｑｉｕ ７６．６７ ３１．６７ ９．３３ － － － － － －

许昌Ｘｕｃｈａｎｇ ７８．００ ３０．００ ７．５０ － － － － － －

平顶山Ｐｉｎｇｄｉｎｇｓｈａｎ ７５．００ ２８．００ ７．００ － － － － － －

漯河Ｌｕｏｈｅ ７７．００ ２９．００ ８．００ － － － － － －

周口Ｚｈｏｕｋｏｕ ７４．００ ２７．５０ ７．５０ － － － － － －

驻马店Ｚｈｕｍａｄｉａｎ ６６．００ ２１．５０ ６．７５ － － － － － －

信阳Ｘｉｎｙａｎｇ ５１．２５ １１．７５ ６．２５ － － － － － －

　１）表中数据为每市各个采样点的平均发病率；“－”表示在此市未采集到相应花生网斑病病斑类型。

Ｔｈｅｄａｔａａｒｅａｖｅｒａｇｅｉｎｃｉｄｅｎｃｅｏｆａｌｌｔｈｅｓａｍｐｌｉｎｇｌｏｃａｔｉｏｎｓａｔｔｈｅｓａｍｅｃｉｔｙ；“－”ｉｎｄｉｃａｔｅｓｔｈａｔｔｈｅｒｅｌｅｖａｎｔｌｅｓｉｏｎｔｙｐｅｗａｓｎｏｔｓａｍｐｌｅｄａｔ

ｔｈｉｓｃｉｔｙ．
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４４卷第３期 李绍建等：花生网斑病不同病斑类型及其病原菌致病力差异

２．２　病原菌鉴定结果

２．２．１　病原菌菌落形态特征

３种病斑类型的病原菌在ＰＤＡ培养基上的菌

落特征存在差异。网纹型病原菌菌丝致密，灰白

色，菌落边缘内侧有轮纹；类褐斑型病原菌菌丝较

稀疏，菌落中央菌丝浅绿色，外围灰白色，菌落边

缘菌丝生长茂盛，内侧有轮纹；污斑型病原菌菌丝

致密，灰白色，菌落中央气生菌丝茂盛，菌落边缘

菌丝生长茂盛，内侧无轮纹（图３）。在实验室内相

同条件分别继代培养后，３种病斑类型的病原菌菌

落特征稳定。

图３　花生网斑病３种病斑类型的病原菌在犘犇犃上的菌落形态

犉犻犵．３　犆狅犾狅狀狔犿狅狉狆犺狅犾狅犵狔狅犳狆犪狋犺狅犵犲狀犮犪狌狊犻狀犵狋犺狉犲犲犾犲狊犻狅狀

狋狔狆犲狊狅犳狆犲犪狀狌狋狑犲犫犫犾狅狋犮犺

２．２．２　柯赫氏法则验证结果

３种病斑类型的病原菌均引起花生叶片发病，

而相应的清水对照处理的叶片均未发病。接种１５ｄ

后，３种病斑类型病原菌接种的花生叶片均分别表

现出与原病斑类型一致的症状；分别取３种病斑类

型的叶片进行再次分离，均获得了与原菌株相同的

病原菌，证明３个类型的菌株均为花生网斑病的致

病菌且回接后叶部症状表现与原病斑类型一致。

２．２．３　病原菌ｒＤＮＡＩＴＳ序列分析结果

利用引物ＩＴＳ１／ＩＴＳ４分别对３种病斑类型的

病原菌进行ｒＤＮＡＩＴＳ序列扩增，均扩增出大小为

５３０ｂｐ的条带（图４）。将测序所得序列上传至ＮＣ

ＢＩ进行ＢＬＡＳＴ比对分析，结果显示，３种病斑类型

的病原菌均与ＧｅｎＢａｎｋ登录号为ＪＸ８９８６８２的花生

派伦霉犘犲狔狉狅狀犲犾犾犪犲犪犪狉犪犮犺犻犱犻犮狅犾犪，即目前普遍被学

者接受的花生茎点霉犘犺狅犿犪犪狉犪犮犺犻犱犻犮狅犾犪序列相

似性达到９９％，因此鉴定３种病斑类型的病原菌均

为花生派伦霉犘犲狔狉狅狀犲犾犾犪犲犪犪狉犪犮犺犻犱犻犮狅犾犪。

基于３种病斑类型病原菌的ＩＴＳ序列，用

ＣｌｕｓｔａｌＸ（１．８３）
［１２］多序列对位排列程序对３个序

列进行对位排列，由分析结果可知，３种病斑类型病

原菌的ＩＴＳ序列完全一致。

图４　三种病斑类型病原菌犐犜犛序列犘犆犚扩增产物电泳图

犉犻犵．４　狉犇犖犃犐犜犛狆狉狅犱狌犮狋狊狅犳犘犲狔狉狅狀犲犾犾犪犲犪犪狉犪犮犺犻犱犻犮狅犾犪

２．３　不同病斑类型病原菌菌株的致病力

通过菌丝悬浮液涂抹接种法，将花生网斑病３

种不同病斑类型的病原菌菌株分别接种在６个河南

省花生主栽品种上，对菌株的致病性进行测定。接

种７ｄ后，网纹型病原菌菌株接种叶片上显现不规

则的黑色小病斑，病斑边缘不明显且呈不规则网状

延伸；类褐斑型病原菌菌株接种叶片上显现近圆形

褪绿斑，随着病斑发展，病斑中央褐色，周围有黄色

晕圈；污斑型病原菌菌株接种叶片上显现不规则的

黑色病斑，病斑中央黑色，边缘分界明显。

不同病斑类型的病原菌菌株对不同的花生品

种表现出不同的致病力（表２）。接种网纹型菌株

的６个花生品种全部发病，其中发病率最高为‘豫

花９３２７’，达９５．００％，病情指数最高为‘开农１７６０’

（１７．７８），发病率与病情指数最低均为‘远杂９１０２’；

接种类褐斑型菌株的花生品种中，除‘兴花６号’没

有发病外，其他５个品种均发病，‘远杂９１０２’上的

发病率与病情指数分别为１０．００％和０．５６，相较其

他品种均较低，发病率与病情指数最高均为‘豫花

２２’；接种污斑型菌株的６个花生品种全部发病，其

中发病率与病情指数最高均为‘开农１７６０’，分别

为９０．００％和２２．２２，最低均为‘远杂９１０２’，分别

为５０．００％和９．３６。另外，除接种类褐斑型菌株的

‘豫花２２’上发病率与病情指数均高于接种网纹型

的菌株外，其他品种上均表现为接种类褐斑型菌株

的发病率和病情指数最低。
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２０１８

表２　不同病斑类型病原菌菌株的致病性１
）

犜犪犫犾犲２　犘犪狋犺狅犵犲狀犻犮犻狋狔狅犳狆犪狋犺狅犵犲狀狊犻狊狅犾犪狋犲犱犳狉狅犿狋犺犲犱犻狊犲犪狊犲犱狊犪犿狆犾犲狊狑犻狋犺犱犻犳犳犲狉犲狀狋犾犲狊犻狅狀狋狔狆犲狊

品种

Ｖａｒｉｅｔｙ

网纹型Ｔｙｐｅｏｆｒｅｔｉｃｕｌａｔｅｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ

发病率／％

Ｉｎｃｉｄｅｎｃｅ

病情指数

Ｄｉｓｅａｓｅｉｎｄｅｘ

类褐斑型Ｔｙｐｅｏｆｂｒｏｗｎｓｐｏｔｌｉｋｅ

发病率／％

Ｉｎｃｉｄｅｎｃｅ

病情指数

Ｄｉｓｅａｓｅｉｎｄｅｘ

污斑型Ｔｙｐｅｏｆｉｒｒｅｇｕｌａｒｓｔａｉｎ

发病率／％

Ｉｎｃｉｄｅｎｃｅ

病情指数

Ｄｉｓｅａｓｅｉｎｄｅｘ

开农１７６０ （８０．００±５．７７）ｂＡ （１７．７８±１．０９）ａＡ （３０．００±４．０４）ｃＢ （３．８９±１．０６）ｂＢ （９０．００±５．３７）ａＡ （２２．２２±１．６５）ａＡ

兴花６号 （９０．００±５．６０）ａｂＡ （１６．１１±０．８４）ａｂＡ （０．００±０．００）ｄＣ （０．００±０．００）ｃＣ （７０．００±４．６２）ｂＢ （１０．００±０．６４）ｃＢ

豫花９３２７ （９５．００±２．４８）ａＡ （１３．４５±１．４４）ｂＡ （５５．００±３．２９）ｂＣ （６．１１±１．０１）ｂＢ （７０．００±４．０４）ｂＢ （１３．３３±０．９７）ｂＡ

豫花２２ （５６．２５±３．７８）ｃＢ （９．７２±０．７４）ｃＢ （８７．５０±６．０６）ａＡ （１８．０６±１．５７）ａＡ （８７．５０±５．４８）ａＡ （２０．８３±１．１０）ａＡ

豫花１５ （４５．００±３．４６）ｃＢ （６．１１±０．６８）ｄＢ （２０．００±２．８９）ｃｄＣ （３．８９±０．５２）ｂＢ （８５．００±３．８７）ａＡ （１４．４４±０．７３）ｂＡ

远杂９１０２ （１５．００±１．４４）ｄＢ （１．６７±０．４１）ｅＢ （１０．００±１．１５）ｄＢ （０．５６±０．１０）ｃＢ （５０．００±３．５８）ｃＡ （９．３６±０．４０）ｃＡ

　１）不同大写字母代表同一品种不同病斑类型间在０．０５水平差异显著；不同小写字母代表同一病斑类型不同品种间在０．０５水平差异显著。

Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｃａｐｉｔａｌｌｅｔｔｅｒｓｉｎｄｉｃａｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓａｍｏｎｇｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｅｓｉｏｎｔｙｐｅｓｏｆｓａｍｅｐｅａｎｕｔｃｕｌｔｉｖａｒａｔ０．０５ｌｅｖｅｌ．Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｏｗｅｒ

ｃａｓｅｌｅｔｔｅｒｓｉｎｄｉｃａｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓａｍｏｎｇｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｅａｎｕｔｃｕｌｔｉｖａｒｓｏｆｓａｍｅｌｅｓｉｏｎｔｙｐｅａｔ０．０５ｌｅｖｅｌ．

３　结论与讨论

目前，文献报道的花生网斑病田间表现型通常

有两种：一是污斑型，病斑较小，近圆形，周围有黄色

晕圈；另一种是网纹型，病斑较大，病斑网纹状或星

芒状，病斑不规则形，边缘不清晰，周围无黄色晕

圈［１３］。本研究通过田间采样调查，发现一种新的花

生网斑病的病斑类型，病状表现为病斑相对较小，不

规则形，边缘清晰，周围无黄色晕圈。经室内分离、

柯赫氏法则验证及ＩＴＳ测序，证实新发现病斑类型

确为花生网斑病所致病症。文献表述的污斑型周围

有黄色晕圈，在田间识别时与花生褐斑病难以区分；

本文新发现病斑类型周围虽无明显黄色晕圈，但其

余特征均与文献报道污斑型病状相似。因此，为更

好指导田间花生网斑病识别，本文拟将之前文献报

道原污斑型改为类褐斑型，新发现病斑类型拟定为

污斑型，网纹型保持不变，即花生网斑病病斑的３种

表现类型：网纹型、类褐斑型和污斑型。基于本研究

中２０１４年至２０１６年花生网斑病病斑类型的调查数

据，３种病斑类型在河南省境内３年内均分别表现

为由南向北发病率逐渐升高的趋势，说明花生网斑

病近３年来在河南省的发病规模正不断扩大，对３

种病斑类型在地理上的发病趋势还有待进一步深入

研究。

一直以来，关于花生网斑病病原菌的属级分类

比较混乱。自１９７４年西方学者 Ｍａｒａｓａｓ等在南非

发现花生网斑病并据其形态学特征将该菌定名为茎

点霉属一新种———花生茎点霉犘犺狅犿犪犪狉犪犮犺犻犱犻犮狅犾犪

Ｍａｒａｓａｓ，Ｐａｕｅｒ＆Ｂｏｅｒｅｍａ
［７］以来，针对该菌曾陆

续有过犕狔犮狅狊狆犺犪犲狉犲犾犾犪犪狉犪犮犺犻犱犻犮狅犾犪Ｃｈｏｃｈｒｊａｋｏｖ，

犕．犪狉犵犲狀狋犻狀犲狀狊犻狊Ｆｒｅｚｚｉ，犇犻犱狔犿犲犾犾犪犪狉犪犮犺犻犱犻犮狅犾犪

（Ｃｈｏｃｈｒｊａｋｏｖ）Ｔｏｍｉｌｉｎ，犇．犪狉犪犮犺犻犱犻犮狅犾犪（Ｃｈｏｃｈｒ

ｊａｋｏｖ）Ｔａｂｅｒ，Ｐｅｔｔｉｔ＆Ｐｈｉｌｌｅｙ和犇犻犱狔犿狅狊狆犺犪犲狉犻犪

犪狉犪犮犺犻犱犻犮狅犾犪 （Ｃｈｏｃｈｒｊａｋｏｖ） Ａｌｃｏｒｎ， Ｐｕｎｉｔｈ

ａｌｉｎｇａｍ＆ＭｃＣａｒｔｈｙ的不同命名
［１４］。随着近代分

子生物学技术的发展，２０１０年Ａｖｅｓｋａｍｐ等
［８］通过

对茎点霉属真菌进行系统发育分析，将原来茎点霉

属犘犺狅犿犪下的派伦霉犘犲狔狉狅狀犲犾犾犪犲犪节（ｓｅｃｔｉｏｎ）及另

外一些节的真菌归类并升为派伦霉属，花生网斑病病

原菌即被划至此属内。因此，本文中花生网斑病病原

菌使用拉丁学名为犘犲狔狉狅狀犲犾犾犪犲犪犪狉犪犮犺犻犱犻犮狅犾犪。

对不同病斑类型菌株致病力研究结果表明，同

一病斑类型菌株对不同花生品种的致病力差异明

显。以田间危害范围最广的网纹型菌株为例，网纹

型菌株对‘开农１７６０’、‘兴花６号’和‘豫花９３２７’的

致病力相对较强，而对‘豫花２２’、‘豫花１５’和‘远杂

９１０２’的致病力相对较弱。综合分析３种病斑类型

对不同品种的致病力，可知‘远杂９１０２’为对３种病

斑类型菌株抗性均较好的花生品种。此外，不同病

斑类型菌株对同一花生品种的致病力差异也十分明

显，在‘开农１７６０’、‘豫花１５’及‘远杂９１０２’上均表

现为污斑型＞网纹型＞类褐斑型；在‘兴花６号’和

‘豫花９３２７’上表现为网纹型＞污斑型＞类褐斑型；

而在‘豫花２２’上，污斑型菌株的致病力最强，类褐

斑型次之，网纹型最弱。这说明在供试的６个花生

品种中，除‘豫花２２’外，污斑型和网纹型的致病力

均明显大于类褐斑型。董炜博等鉴定了来自中国山

东、河南、辽宁、湖北和美国的２０多个花生品种（系）

·４５１·
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对花生叶部病害的抗性［１５］，袁虹霞等测定了河南１３

个花生品种（系）对褐斑病、黑斑病和网斑病的抗

性［１６］，结果均表明供试品种中缺乏免疫和高抗花生

网斑病的花生品种（系）。近年来，花生网斑病的发

生危害规模逐渐增大，危害程度逐年加深，加之抗性

品种（系）相对缺乏，因此生产上急需一批抗性良好

的花生品种（系）来改善花生生产现状。本文结合花

生网斑病病斑类型分布特点，分病斑类型进行花生

抗性品种（系）的筛选，将为花生抗性品种（系）选育

及品种推广提供一种新的思路。

本文研究结果明确了田间花生网斑病的３种不

同病斑类型以及其在河南省各地区的分布情况，这

极大地方便了花生网斑病的田间识别调查。同时还

创造性地对３种不同病斑类型病原菌菌株开展了致

病力差异研究，为更好地研究花生网斑病发生发展

规律、田间防治及花生品种推广提供了重要的理论

依据。
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