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摘要　为明确引起成都市洒金珊瑚炭疽病的病原菌种类和潜在侵染源，采集疑似为炭疽病的洒金珊瑚叶片，采用组

织分离法进行分离，单孢纯化后得到２２株代表菌株。结合形态学特征和多基因系统发育树的构建，将致病菌鉴定

为暹罗炭疽菌犆狅犾犾犲狋狅狋狉犻犮犺狌犿狊犻犪犿犲狀狊犲、隐秘炭疽菌犆．犪犲狀犻犵犿犪、喀斯特炭疽菌犆．犽犪狉狊狋犻犻和果生炭疽菌犆．犳狉狌犮狋犻犮狅

犾犪。将成都市园林植物上分离获得的炭疽菌接种洒金珊瑚，结果表明：供试菌株都可侵染洒金珊瑚，表现出强弱不

同的致病性，来自其他寄主的炭疽病菌可能会成为洒金珊瑚炭疽病的潜在侵染源。
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　　洒金珊瑚犃狌犮狌犫犪犼犪狆狅狀犻犮犪又名东瀛珊瑚，为

桃叶珊瑚属犃狌犮狌犫犪常绿丛生灌木，分布于长江中

下游地区，适应性强，具备耐寒耐旱特性［１２］。在当

前园林绿化中被广泛应用，逐渐成为城市的主要绿

化植物。关于洒金珊瑚的病害，国外相继报道过炭

疽病［３］、根腐病［４］、白粉病［５］等。而在我国，洒金珊

瑚移栽后炭疽病的发病率较高，危害较为严重，已成

为洒金珊瑚种植过程中的主要病害［６］。炭疽病由炭

疽菌属犆狅犾犾犲狋狅狋狉犻犮犺狌犿真菌引起，许多炭疽菌存在

复合种群［７９］，包含很多生物学上的种，目前国外可

见壳皮炭疽菌犆．犮狉犪狊狊犻狆犲狊、胶孢炭疽菌犆．犵犾狅犲狅狊

狆狅狉犻狅犻犱犲狊和黑线炭疽菌犆．犱犲犿犪狋犻狌犿引起洒金珊瑚

炭疽病的记录［３，１０１１］，国内仅见Ｌｉ等
［１２］通过构建多

基因系统发育树的方法，将洒金珊瑚炭疽病的病原

菌鉴定为果生炭疽菌犆．犳狉狌犮狋犻犮狅犾犪。炭疽病普遍存

在一病多菌的现象［１３１４］，即一种植物可被几种炭疽

菌侵染，因此洒金珊瑚炭疽病的病原菌还有待进一

步确定。笔者从四川成都的６块样地，采集疑似洒

金珊瑚炭疽病的病叶，对病原菌进行分离纯化和致

病性测定，通过形态学特征和多基因系统发育树的
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构建明确洒金珊瑚炭疽病的病原菌种类。

近年来成都市园林植物炭疽病普遍发生［１５１８］，由

于洒金珊瑚常与其他园林植物搭配种植，周围搭配种

植的植物如果发生炭疽病，是否会成为洒金珊瑚炭疽

病的潜在侵染源目前尚未见报道，笔者将在成都市园

林植物上分离获得的炭疽病病原菌，接种于洒金珊瑚

上，若能产生病斑则有可能成为洒金珊瑚炭疽病的潜

在侵染源。明确洒金珊瑚炭疽病病原菌种类及潜在

侵染源，可为该病的诊断及科学防治提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　材料

供试植物及病原菌：２０１７年６月至２０１８年７月

从四川省成都市温江区、武侯区、成华区、青羊区、金

牛区及锦江区采集疑似为炭疽病的洒金珊瑚病叶。

健康洒金珊瑚植株，购自四川省成都市温江区随缘

花厂。潜在侵染源测定的２１株炭疽菌分离自四川

省常种植于洒金珊瑚附近的１６种园林植物，均由四

川农业大学植物保护实验室提供。

１．２　方法

１．２．１　病原菌分离纯化

采用组织分离法［１９］对病原菌进行分离，所得菌

株用挑针转移法［２０］进行单孢纯化，纯化好的菌株于

４℃冰箱保存备用。

１．２．２　致病性测定

取健康洒金珊瑚叶片，无菌水清洗，用脱脂棉蘸

取７５％乙醇清洗表面，无菌水清洗３次后自然晾

干。每张叶片用记号笔均匀分为四部分，每部分中

心处用灭菌的梅花针刺伤叶片。处理组在叶片伤口

处接种直径５ｍｍ的菌丝圆片，对照组在伤口处接

种同样大小的无菌ＰＤＡ圆片。处理组及对照组各

接种５片叶，每片叶接种４处，重复３次。处理组及

对照组均置于２５℃恒温培养箱内保湿培养，观察记

录发病情况。若对照组不发病，处理组发病且症状

与田间症状相似，取发病部位进行再分离，完成柯赫

氏法则的验证。

１．２．３　形态学观察

观察记录单孢菌株菌落形态及菌丝生长速率，

挑取分生孢子制片，在显微镜下观察分生孢子特征，

并随机选取１００个分生孢子测量大小并显微拍照，

参考相关资料从形态上进行初步鉴定［２１］。

参考Ｙａｎｇ等
［２２］的方法诱导产生分生孢子附着

胞，参考Ｃａｉ等
［２３］的方法诱导产生菌丝附着胞。在

２５℃黑暗条件下，分生孢子附着胞培养２４ｈ，菌丝附

着胞培养７ｄ，观察附着胞形态并显微拍照，随机选

取５０个测量大小。

１．２．４　多基因系统发育树的构建

收集待测菌株的菌丝体，采用生工生物工程股份

有限公司（上海）Ｅｚｕｐ柱式真菌基因组ＤＮＡ抽提试

剂盒标准抽提步骤，提取菌丝ＤＮＡ。采用核糖体内

转录间隔区序列（ｒＤＮＡｉｎｔｅｒｎａｌｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄｓｐａｃｅｒ，

ＩＴＳ）
［２４２５］、肌动蛋白基因（ａｃｔｉｎｇｅｎｅ，犃犆犜）

［２６］、３磷

酸甘油醛脱氢酶基因（ｇｌｙｃｅｒａｌｄｅｈｙｄｅｓ３ｐｈｏｓｐｈａｔｅ

ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅｇｅｎｅ，犌犃犘犇犎）
［２７］、几丁质合成酶Ａ

基因（ｃｈｉｔｉｎｓｙｎｔｈａｓｅＡｇｅｎｅ，犆犎犛１）
［２６］、β微管蛋

白基因（βｔｕｂｕｌｉｎｇｅｎｅ，犜犝犅２）
［２８］、钙调蛋白基因

（ｃａｌｍｏｄｕｌｉｎｇｅｎｅ，犆犃犔）
［２９］的引物对病原菌ＤＮＡ

进行扩增。引物由生工合成。２５．０μＬ反应体系参

考杨友联等［３０］方法。ＰＣＲ产物由生工测序。各个

基因所得序列与ＧｅｎＢａｎｋ中的序列比对后，结合峰

图进行手动修改。在ＧｅｎＢａｎｋ中下载与所测得序

列相似性较高的序列及模式菌株序列。用Ｃｌｕｓｔａｌ

Ｘ１．８１剪切后，按顺序首尾相连，以甘薯黑痣病菌

犕狅狀犻犾狅犮犺犪犲狋犲狊犻狀犳狌狊犮犪狀狊（ＣＢＳ８６９．９６）
［３１］为外群，用

ＰＡＵＰｖ４．０ｂ１０软件以最大简约法（ＭＰ）构建系统

发育树［３２］，建树所用菌株及登录号见表１。

表１　本研究建树所用序列的登录号１
）

犜犪犫犾犲１　犌犲狀犅犪狀犽犪犮犮犲狊狊犻狅狀狀狌犿犫犲狉狊狅犳狋犺犲狊犲狇狌犲狀犮犲狊狌狊犲犱犻狀狋犺犻狊狊狋狌犱狔

种

Ｓｐｅｃｉｅｓ

菌株编号

Ｓｔｒａｉｎｎｏ．

ＧｅｎＢａｎｋ登录号ＧｅｎＢａｎｋａｃｃｅｓｓｉｏｎｎｏ．

ＩＴＳ ＡＣＴ ＧＡＰＤＨ ＣＨＳ１ ＴＵＢ２ ＣＡＬ

隐秘炭疽菌犆狅犾犾犲狋狅狋狉犻犮犺狌犿犪犲狀犻犵犿犪 ＩＣＭＰ１８６０８ ＪＸ０１０２４４ ＪＸ００９４４３ ＪＸ０１００４４ ＪＸ００９７７４ ＪＸ０１０３８９ ＪＸ００９６８３

隐秘炭疽菌犆．犪犲狀犻犵犿犪 ＩＣＭＰ１８６８６ ＪＸ０１０２４３ ＪＸ００９５１９ ＪＸ００９９１３ ＪＸ００９７８９ ＪＸ０１０３９０ ＪＸ００９６８４

隐秘炭疽菌犆．犪犲狀犻犵犿犪 ＳＪＳＨ１０★ ＭＨ２９０８３４ ＭＨ２９０８５５ ＭＨ３２７２７１ ＭＨ３５１１７７ ＭＨ３５１１３５ ＭＨ３５１１５６

亚洲炭疽菌犆．犪狊犻犪狀狌犿 ＩＣＭＰ１８６９６ ＪＸ０１０１９２ ＪＸ００９５７６ ＪＸ００９９１５ ＪＸ００９７５３ ＪＸ０１０３８４ ＪＸ００９７２３

亚洲炭疽菌犆．犪狊犻犪狀狌犿 ＩＣＭＰ１８５８０ ＦＪ９７２６１２ ＪＸ００９５８４ ＪＸ０１００５３ ＪＸ００９８６７ ＪＸ０１０４０６ ＦＪ９１７５０６

博宁炭疽菌犆．犫狅狀犻狀犲狀狊犲 ＣＢＳ１２３７５５ ＪＱ００５１５３ ＪＱ００５５０１ ＪＱ００５２４０ ＪＱ００５３２７ ＪＱ００５５８８ ＪＱ００５６７４

果生炭疽菌犆．犳狉狌犮狋犻犮狅犾犪 ＩＣＭＰ１８５８１ ＪＸ０１０１６５ ＪＸ００９５０１ ＪＸ０１００３３ ＪＸ００９８６６ ＪＸ０１０４０５ ＪＸ００９６７６

果生炭疽菌犆．犳狉狌犮狋犻犮狅犾犪 ＩＣＭＰ１８６１３ ＪＸ０１０１６７ ＪＸ００９４９１ ＪＸ００９９９８ ＪＸ００９７７２ ＪＸ０１０３８８ ＪＸ００９６７５
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续表１　犜犪犫犾犲１（犆狅狀狋犻狀狌犲犱）

种

Ｓｐｅｃｉｅｓ

菌株编号

Ｓｔｒａｉｎｎｏ．

ＧｅｎＢａｎｋ登录号ＧｅｎＢａｎｋａｃｃｅｓｓｉｏｎｎｏ．

ＩＴＳ ＡＣＴ ＧＡＰＤＨ ＣＨＳ１ ＴＵＢ２ ＣＡＬ

果生炭疽菌犆．犳狉狌犮狋犻犮狅犾犪 ＳＪＳＨ８★ ＭＨ２９０８３２ ＭＨ２９０８５３ ＭＨ３１１６２０ ＭＨ３５１１７５ ＭＨ３５１１３３ ＭＨ３５１１５４

胶孢炭疽菌犆．犵犾狅犲狅狊狆狅狉犻狅犻犱犲狊 ＩＣＭＰ１７８２１ ＭＦ３２２８９５ ＭＦ３２２８９６ ＭＦ３２２８９７ ＭＦ３２２８９８ ＭＦ３２２８９９ ＭＦ３２２８９９

朱顶红炭疽菌犆．犺犻狆狆犲犪狊狋狉犻 ＣＢＳ１２５３７６ ＪＱ００５２３１ ＪＱ００５５７９ ＪＱ００５３１８ ＪＱ００５４０５ ＪＱ００５６６５ ＪＱ００５７５２

犆．狀狌狆犺犪狉犻犮狅犾犪 ＩＣＭＰ１８１８７ ＪＸ０１０１８７ ＪＸ００９４３７ ＪＸ００９９７２ ＪＸ００９８３５ ＪＸ０１０３９８ ＪＸ００９６６３

犆．狀狌狆犺犪狉犻犮狅犾犪 ＩＣＭＰ１７９３８ ＪＸ０１０１８９ ＪＸ００９４８６ ＪＸ００９９３６ ＪＸ００９８３４ ＪＸ０１０３９７ ＪＸ００９６６１

昆士兰炭疽菌犆．狇狌犲犲狀狊犾犪狀犱犻犮狌犿 ＩＣＭＰ１７７８ ＪＸ０１０２７６ ＪＸ００９４４７ ＪＸ００９９３４ ＪＸ００９８９９ ＪＸ０１０４１４ ＪＸ００９６９１

昆士兰炭疽菌犆．狇狌犲犲狀狊犾犪狀犱犻犮狌犿 ＩＣＭＰ１８７０５ ＪＸ０１０１８５ ＪＸ００９４９０ ＪＸ０１００３６ ＪＸ００９８９０ ＪＸ０１０４１２ ＪＸ００９６９４

暹罗炭疽菌犆．狊犻犪犿犲狀狊犲 ＣＢＳ１２５３７８ ＪＸ０１０２７８ ＧＱ８５６７７５ ＪＸ０１００１９ ＧＱ８５６７３０ ＪＸ０１０４１０ ＪＸ００９７０９

暹罗炭疽菌犆．狊犻犪犿犲狀狊犲 ＩＣＭＰ１２５６７ ＪＸ０１０２５０ ＪＸ００９５４１ ＪＸ００９９４０ ＪＸ００９７６１ ＪＸ０１０３８７ ＪＸ００９６９７

暹罗炭疽菌犆．狊犻犪犿犲狀狊犲 ＳＪＳＨ１★ ＭＨ２９０８２５ ＭＨ２９０８４６ ＭＨ３２７２６３ ＭＨ３５１１６８ ＭＨ３５１１２６ ＭＨ３５１１４７

暹罗炭疽菌犆．狊犻犪犿犲狀狊犲 ＳＪＳＨ２★ ＭＨ２９０８２６ ＭＨ２９０８４７ ＭＨ３２７２６４ ＭＨ３５１１６９ ＭＨ３５１１２７ ＭＨ３５１１４８

暹罗炭疽菌犆．狊犻犪犿犲狀狊犲 ＳＪＳＨ３★ ＭＨ２９０８２７ ＭＨ２９０８４８ ＭＨ３２７２６５ ＭＨ３５１１７０ ＭＨ３５１１２８ ＭＨ３５１１４９

暹罗炭疽菌犆．狊犻犪犿犲狀狊犲 ＳＪＳＨ４★ ＭＨ２９０８２８ ＭＨ２９０８４９ ＭＨ３２７２６６ ＭＨ３５１１７１ ＭＨ３５１１２９ ＭＨ３５１１５０

暹罗炭疽菌犆．狊犻犪犿犲狀狊犲 ＳＪＳＨ５★ ＭＨ２９０８２９ ＭＨ２９０８５０ ＭＨ３２７２６７ ＭＨ３５１１７２ ＭＨ３５１１３０ ＭＨ３５１１５１

暹罗炭疽菌犆．狊犻犪犿犲狀狊犲 ＳＪＳＨ６★ ＭＨ２９０８３０ ＭＨ２９０８５１ ＭＨ３２７２６８ ＭＨ３５１１７３ ＭＨ３５１１３１ ＭＨ３５１１５２

暹罗炭疽菌犆．狊犻犪犿犲狀狊犲 ＳＪＳＨ７★ ＭＨ２９０８３１ ＭＨ２９０８５２ ＭＨ３２７２６９ ＭＨ３５１１７４ ＭＨ３５１１３２ ＭＨ３５１１５３

暹罗炭疽菌犆．狊犻犪犿犲狀狊犲 ＳＪＳＨ９★ ＭＨ２９０８３３ ＭＨ２９０８５４ ＭＨ３２７２７０ ＭＨ３５１１７６ ＭＨ３５１１３４ ＭＨ３５１１５５

暹罗炭疽菌犆．狊犻犪犿犲狀狊犲 ＳＪＳＨ１１★ ＭＨ２９０８３５ ＭＨ２９０８５６ ＭＨ３２７２７２ ＭＨ３５１１７８ ＭＨ３５１１３６ ＭＨ３５１１５７

暹罗炭疽菌犆．狊犻犪犿犲狀狊犲 ＳＪＳＨ１２★ ＭＨ２９０８３６ ＭＨ２９０８５７ ＭＨ３５１１８９ ＭＨ３５１１７９ ＭＨ３５１１３７ ＭＨ３５１１５８

暹罗炭疽菌犆．狊犻犪犿犲狀狊犲 ＳＪＳＨ１３★ ＭＨ２９０８３７ ＭＨ２９０８５８ ＭＨ３５１１９０ ＭＨ３５１１８０ ＭＨ３５１１３８ ＭＨ３５１１５９

暹罗炭疽菌犆．狊犻犪犿犲狀狊犲 ＳＪＳＨ１４★ ＭＨ２９０８３８ ＭＨ２９０８５９ ＭＨ３５１１９１ ＭＨ３５１１８１ ＭＨ３５１１３９ ＭＨ３５１１６０

暹罗炭疽菌犆．狊犻犪犿犲狀狊犲 ＳＪＳＨ１５★ ＭＨ２９０８３９ ＭＨ２９０８６０ ＭＨ３５１１９２ ＭＨ３５１１８２ ＭＨ３５１１４０ ＭＨ３５１１６１

暹罗炭疽菌犆．狊犻犪犿犲狀狊犲 ＳＪＳＨ１６★ ＭＨ２９０８４０ ＭＨ２９０８６１ ＭＨ３５１１９３ ＭＨ３５１１８３ ＭＨ３５１１４１ ＭＨ３５１１６２

暹罗炭疽菌犆．狊犻犪犿犲狀狊犲 ＳＪＳＨ１７★ ＭＨ２９０８４１ ＭＨ２９０８６２ ＭＨ３５１１９４ ＭＨ３５１１８４ ＭＨ３５１１４２ ＭＨ３５１１６３

暹罗炭疽菌犆．狊犻犪犿犲狀狊犲 ＳＪＳＨ１８★ ＭＨ２９０８４２ ＭＨ２９０８６３ ＭＨ３５１１９５ ＭＨ３５１１８５ ＭＨ３５１１４３ ＭＨ３５１１６４

暹罗炭疽菌犆．狊犻犪犿犲狀狊犲 ＳＪＳＨ１９★ ＭＨ２９０８４３ ＭＨ２９０８６４ ＭＨ３５１１９６ ＭＨ３５１１８６ ＭＨ３５１１４４ ＭＨ３５１１６５

暹罗炭疽菌犆．狊犻犪犿犲狀狊犲 ＳＪＳＨ２０★ ＭＨ２９０８４４ ＭＨ２９０８６５ ＭＨ３５１１９７ ＭＨ３５１１８７ ＭＨ３５１１４５ ＭＨ３５１１６６

暹罗炭疽菌犆．狊犻犪犿犲狀狊犲 ＳＪＳＨ２１★ ＭＨ２９０８４５ ＭＨ２９０８６６ ＭＨ３５１１９８ ＭＨ３５１１８８ ＭＨ３５１１４６ ＭＨ３５１１６７

热带炭疽菌犆．狋狉狅狆犻犮犪犾犲 ＩＣＭＰ１８６５３ ＪＸ０１０２６４ ＪＸ００９４８９ ＪＸ０１０００７ ＪＸ００９８７０ ＪＸ０１０４０７ ＪＸ００９７１９

热带炭疽菌犆．狋狉狅狆犻犮犪犾犲 ＩＣＭＰ１８６７２ ＪＸ０１０２７５ ＪＸ００９４８０ ＪＸ０１００２０ ＪＸ００９８２６ ＪＸ０１０３９６ ＪＸ００９７２２

喀斯特炭疽菌犆．犽犪狉狊狋犻犻 ＣＯＲＣＧ６ ＨＭ５８５４０９ ＨＭ５８１９９５ ＨＭ５８５３９１ ＨＭ５８２０２３ ＨＭ５８５４２８ ＨＭ５８２０１３

喀斯特炭疽菌犆．犽犪狉狊狋犻犻 ＩＣＭＰ１８５９７ ＪＱ００５１９６ ＪＱ００５５４４ ＪＱ００５２８３ ＪＱ００５３７０ ＪＱ００５６３０ ＪＱ００５７１７

喀斯特炭疽菌犆．犽犪狉狊狋犻犻 ＳＪＳＨ２２★ ＭＨ２９１２００ ＭＨ２９２７７５ ＭＨ２９１２４５ ＭＨ２９１２２２ ＭＨ３０５５３６ ＭＨ２９２７９６

甘薯黑痣病菌犕狅狀犻犾狅犮犺犪犲狋犲狊犻狀犳狌狊犮犪狀狊 ＣＢＳ８６９．９６ ＪＱ００５７８０ ＪＱ００５８４３ ＪＸ５４６６１２ ＪＱ００５８０１ ＪＱ００５８６４ －

　１）为模式菌，★为供试菌株，其余为参考菌株。“－”表示序列未获得。
ｉｎｄｉｃａｔｅｓｔｙｐｅｓｔｒａｉｎ，★ｉｎｄｉｃａｔｅｓｔｅｓｔｅｄｓｔｒａｉｎｓ，ａｎｄｔｈｅｒｅｓｔａｒｅｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓｔｒａｉｎｓ．“－”ｉｎｄｉｃａｔｅｓｔｈａｔｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｉｓｎｏｔｏｂｔａｉｎｅｄ．

１．２．５　洒金珊瑚炭疽病潜在侵染源的测定

将在成都市园林植物上分离获得的炭疽病菌

（表４）活化后采用１．２．２的方法，接种于洒金珊瑚

上，若能产生病斑则有可能成为洒金珊瑚炭疽病的

潜在侵染源。接种１０ｄ后，统计发病率，并根据病

斑直径对致病性强弱进行记录。如无病斑产生，则

无致病性，记为“－”；病斑直径≤５ｍｍ，致病性较

弱，计为“＋”；５ｍｍ＜病斑直径＜１０ｍｍ，致病性

中等，计为“＋＋”；病斑直径≥１０ｍｍ，致病性较

强，计为“＋＋＋”。

发病率＝（接种后发病叶片数／接种总叶片数）

×１００％。

２　结果与分析

２．１　洒金珊瑚炭疽病病原菌的鉴定

２．１．１　病原菌的分离培养

从６个采样地分离出３８株疑似为炭疽菌的菌

株，单孢纯化后根据菌落特征和孢子形态，得到２２个

代表菌株（表２）。
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表２　从洒金珊瑚上分离的炭疽病病原菌株

犜犪犫犾犲２　犃狀狋犺狉犪犮狀狅狊犲狊狋狉犪犻狀狊犻狊狅犾犪狋犲犱犳狉狅犿犃狌犮狌犫犪犼犪狆狅狀犻犮犪

采样地

Ｓａｍｐｌｉｎｇｓｉｔｅ

菌株编号

Ｓｔｒａｉｎｎｏ．

温江区 Ｗｅｎｊｉａｎｇｄｉｓｔｒｉｃｔ
ＳＪＳＨ１、ＳＪＳＨ２、ＳＪＳＨ３、ＳＪＳＨ４、

ＳＪＳＨ５、ＳＪＳＨ６、ＳＪＳＨ７

武侯区 Ｗｕｈｏｕｄｉｓｔｒｉｃｔ ＳＪＳＨ８、ＳＪＳＨ９

成华区Ｃｈｅｎｇｈｕａｄｉｓｔｒｉｃｔ ＳＪＳＨ１０

青羊区Ｑｉｎｇｙａｎｇｄｉｓｔｒｉｃｔ ＳＪＳＨ１１、ＳＪＳＨ１２、ＳＪＳＨ１３

锦江区Ｊｉｎｊｉａｎｇｄｉｓｔｒｉｃｔ
ＳＪＳＨ１４、ＳＪＳＨ１５、ＳＪＳＨ１６、ＳＪＳＨ１７、

ＳＪＳＨ１８、ＳＪＳＨ１９、ＳＪＳＨ２０

金牛区Ｊｉｎｎｉｕｄｉｓｔｒｉｃｔ ＳＪＳＨ２１、ＳＪＳＨ２２

２．１．２　致病性测定

将２２个单孢菌株活化后回接到健康的洒金

珊瑚叶片上，结果表明，接种１０ｄ后，对照叶片均

未发病（图１ａ），接种叶片全部发病（图１ｂ），症状

均与自然发病的相似（图１ｃ）。从人工接种后发

病叶片中分离病原菌，所得病原菌与原接种菌株

特征一致，证明接种菌株均为洒金珊瑚炭疽病的

致病菌。

图１　田间自然发病的洒金珊瑚症状和犛犑犛犎１菌株对

洒金珊瑚的致病性测定

犉犻犵．１　犃狀狋犺狉犪犮狀狅狊犲狊狔犿狆狋狅犿狊狅犳犃狌犮狌犫犪犼犪狆狅狀犻犮犪犻狀狋犺犲

犳犻犲犾犱犪狀犱狆犪狋犺狅犵犲狀犻犮犻狋狔犪狊狊犪狔狊狅犳犛犑犛犎１狋狅犃狌犮狌犫犪犼犪狆狅狀犻犮犪

　

２．１．３　形态学观察

单孢纯化后的菌株，根据菌落形态大致分为

６类（图２）。第１类（ＳＪＳＨ８）菌落正面灰黑色，气生

菌丝棉絮状（图２第１类ａ），背面灰黑色，具有轮纹

（图２第１类ｂ）。第２类（ＳＪＳＨ１０）菌落正面中间黑

色，边缘白色，气生菌丝致密，有较多橘红色的孢子

堆（图２第２类ａ），背面中间黑色，边缘白色，有明显

轮纹（图２第２类ｂ）。第３类（ＳＪＳＨ２２）菌落正面白

色，气生菌丝稀疏（图２第３类ａ），背面白色，散生黑

色颗粒（图２第３类ｂ）。第４类（ＳＪＳＨ１、ＳＪＳＨ９、

ＳＪＳＨ１１、ＳＪＳＨ１４、ＳＪＳＨ１６、ＳＪＳＨ１７）菌落正面白色，

气生菌丝较多（图２第４类ａ），背面浅橘色（图２第

４类ｂ）。第５类（ＳＪＳＨ２、ＳＪＳＨ３、ＳＪＳＨ５、ＳＪＳＨ６、

ＳＪＳＨ７、ＳＪＳＨ１２、ＳＪＳＨ１５、ＳＪＳＨ１９和ＳＪＳＨ２１）菌落

正面白色，气生菌丝多（图２第５类ａ），背面浅灰色

（图２第５类ｂ）。第６类（ＳＪＳＨ４、ＳＪＳＨ１３、ＳＪＳＨ１８、

ＳＪＳＨ２０）菌落正面白色，气生菌丝稀疏（图２第６类ａ），

背面白色，具有轮纹（图２第６类ｂ）。各菌株菌丝生

长速率见表３。

在显微镜下观察分生孢子形态（图２ｃ），第１、４、

５、６类为圆柱形，一端钝圆，另一端钝圆或稍尖；第２

类为椭圆形，较短，两端钝圆；第３类为椭圆形，较

宽，一端钝圆，另一端略尖。分生孢子附着胞（图

２ｄ）第１、２类为深褐色，椭圆形或不规则形，边缘平

滑或不规则；第３类为深褐色，近球形，边缘平滑；第

４、５、６类为浅褐色至深褐色，近球形，边缘平滑。菌

丝附着胞（图２ｅ）第１类为深褐色，椭圆形，边缘平

滑；第２、５、６类为浅褐色至深褐色，椭圆形或不规则

形，边缘平滑或不规则；第３类为深褐色，不规则形；

第４类为深褐色，近球形，边缘平滑。各菌株分生孢

子、分生孢子附着胞及菌丝附着胞大小见表３。

表３　洒金珊瑚叶片分离的炭疽菌的形态特征１
）

犜犪犫犾犲３　犛狌犿犿犪狉狔狅犳犿狅狉狆犺狅犾狅犵犻犮犪犾犱犪狋犪狅犳犆狅犾犾犲狋狅狋狉犻犮犺狌犿犻狊狅犾犪狋犲狊犳狉狅犿犃狌犮狌犫犪犼犪狆狅狀犻犮犪

菌株编号

Ｓｔｒａｉｎｎｏ．

菌落直径／ｍｍ

Ｃｏｌｏｎｙｄｉａｍｅｔｅｒ

分生孢子／μｍ

Ｃｏｎｉｄｉｕｍ

长Ｌｅｎｇｔｈ 宽 Ｗｉｄｔｈ

孢子附着胞／μｍ

Ｃｏｎｉｄｉａｌａｐｐｒｅｓｓｏｒｉｕｍ

长Ｌｅｎｇｔｈ 宽 Ｗｉｄｔｈ

菌丝附着胞／μｍ

Ｍｙｃｅｌｉａｌａｐｐｒｅｓｓｏｒｉｕｍ

长Ｌｅｎｇｔｈ 宽 Ｗｉｄｔｈ

ＳＪＳＨ１ （５７．３±０．６）ｄｅｆ （１５．１±１．０）ｈｉ （５．２±０．３）ｃｄ （７．３±０．７）ｄ （６．１±０．５）ｃｄｅｆ （８．７±２．３）ｃｄ （６．０±０．９）ｂｃｄ

ＳＪＳＨ２ （５８．７±０．６）ａｂｃｄ （１７．２±１．３）ｂ （５．１±０．３）ｄｅ （７．２±０．７）ｄ （６．２±０．６）ｂｃｄｅｆ （８．２±１．６）ｃｄ （６．２±１．１）ａｂｃｄ

ＳＪＳＨ３ （５９．３±０．６）ａｂ （１６．８±１．１）ｂｃｄ （５．２±０．３）ｃｄ （７．６±０．７）ｃｄ （６．５±０．６）ｂｃ （８．６±１．９）ｃｄ （６．１±１．２）ａｂｃｄ

ＳＪＳＨ４ （５７．３±０．６）ｄｅｆ （１６．４±１．４）ｄｅ （５．３±０．５）ｂｃ （７．３±０．７）ｄ （６．１±０．７）ｃｄｅｆ （８．９±１．８）ｃｄ （６．３±１．１）ａｂｃｄ

ＳＪＳＨ５ （５９．３±０．６）ａｂ （１７．１±１．４）ｂ （５．３±０．５）ｂｃ （７．６±０．７）ｃｄ （６．１±０．５）ｃｄｅｆ （９．０±１．６）ｃｄ （５．５±１．１）ｄ

ＳＪＳＨ６ （５９．３±０．６）ａｂ （１５．０±０．９）ｉ （５．３±０．３）ｂｃ （７．９±０．８）ｂｃ （５．８±０．５）ｆ （９．１±１．６）ｃ （５．８±１．０）ｃｄ

ＳＪＳＨ７ （５９．０±０．０）ａｂｃ （１７．０±１．１）ｂｃ （５．３±０．５）ｂｃ （７．６±０．８）ｃｄ （６．３±０．７）ｂｃｄｅ （９．１±１．３）ｃ （５．９±１．２）ｃｄ

ＳＪＳＨ８ （５２．３±０．６）ｇ （１６．５±０．９）ｃｄｅ （５．２±０．３）ｃｄ （８．３±１．２）ｂ （５．８±０．４）ｆ （１０．８±１．９）ａ （６．３±１．１）ａｂｃｄ

ＳＪＳＨ９ （５７．３±０．６）ｄｅｆ （１５．５±１．０）ｇｈｉ （５．３±０．３）ｂｃ （７．９±０．８）ｂｃ （６．０±０．６）ｄｅｆ （８．８±１．４）ｃｄ （６．３±１．２）ａｂｃｄ

·１４·



２０２１

续表３　犜犪犫犾犲３（犆狅狀狋犻狀狌犲犱）

菌株编号

Ｓｔｒａｉｎｎｏ．

菌落直径／ｍｍ

Ｃｏｌｏｎｙｄｉａｍｅｔｅｒ

分生孢子／μｍ

Ｃｏｎｉｄｉｕｍ

长Ｌｅｎｇｔｈ 宽 Ｗｉｄｔｈ

孢子附着胞／μｍ

Ｃｏｎｉｄｉａｌａｐｐｒｅｓｓｏｒｉｕｍ

长Ｌｅｎｇｔｈ 宽 Ｗｉｄｔｈ

菌丝附着胞／μｍ

Ｍｙｃｅｌｉａｌａｐｐｒｅｓｓｏｒｉｕｍ

长Ｌｅｎｇｔｈ 宽 Ｗｉｄｔｈ

ＳＪＳＨ１０ （５８．７±０．６）ａｂｃｄ （１６．４±１．１）ｄｅ （５．０±０．３）ｅｆ （７．７±０．７）ｃｄ （６．４±０．８）ｂｃｄ （１０．５±１．９）ａｂ （６．０±１．１）ｂｃｄ

ＳＪＳＨ１１ （５８．０±０．０）ｂｃｄｅ （１６．４±１．１）ｄｅ （４．９±０．３）ｅｆ （７．７±０．７）ｃｄ （６．４±０．６）ｂｃｄ （８．８±１．４）ｃｄ （６．１±１．０）ａｂｃｄ

ＳＪＳＨ１２ （５８．７±０．６）ａｂｃｄ （１６．１±１．２）ｅｆ （５．１±０．３）ｄｅ （８．０±０．７）ｂｃ （６．１±０．６）ｃｄｅｆ （７．８±２．２）ｄ （５．８±１．１）ｃｄ

ＳＪＳＨ１３ （５６．７±０．６）ｅｆ （１５．５±０．９）ｇｈｉ （５．３±０．４）ｂｃ （７．７±０．７）ｃｄ （６．２±０．５）ｂｃｄｅｆ （８．９±１．４）ｃｄ （５．７±０．８）ｄ

ＳＪＳＨ１４ （５７．３±０．６）ｄｅｆ （１５．８±１．０）ｆｇ （５．１±０．３）ｄｅ （７．９±０．８）ｂｃ （５．９±０．６）ｅｆ （９．２±１．６）ｃ （６．２±０．８）ａｂｃｄ

ＳＪＳＨ１５ （５８．７±０．６）ａｂｃｄ （１５．６±１．１）ｆｇｈ （５．２±０．４）ｃｄ （７．５±０．７）ｃｄ （６．５±０．６）ｂｃ （８．５±１．３）ｃｄ （５．９±０．８）ｃｄ

ＳＪＳＨ１６ （５８．０±０．０）ｂｃｄｅ （１６．８±１．０）ｂｃｄ （５．５±０．４）ｂ （７．９±０．７）ｂｃ （６．２±０．７）ｂｃｄｅｆ （８．３±１．４）ｃｄ （６．１±１．６）ａｂｃｄ

ＳＪＳＨ１７ （５７．３±０．６）ｄｅｆ （１５．８±１．３）ｆｇ （４．８±０．７）ｆ （７．９±０．７）ｂｃ （６．３±０．５）ｂｃｄｅ （９．１±１．６）ｃ （６．５±１．０）ａｂｃ

ＳＪＳＨ１８ （５６．３±０．６）ｆ （１５．７±１．２）ｆｇ （５．２±０．６）ｃｄ （８．１±０．６）ｂｃ （６．１±０．７）ｃｄｅｆ （９．０±１．７）ｃｄ （５．８±１．２）ｃｄ

ＳＪＳＨ１９ （５９．０±０．０）ａｂｃ （１５．６±１．１）ｆｇｈ （５．２±０．５）ｃｄ （８．０±０．８）ｂｃ （６．１±０．７）ｃｄｅｆ （９．３±１．８）ｂｃ （６．０±１．２）ｂｃｄ

ＳＪＳＨ２０ （５７．３±０．６）ｄｅｆ （１６．０±１．１）ｅｆｇ （５．２±０．６）ｃｄ （７．８±０．８）ｃｄ （６．６±０．８）ｂ （８．６±１．３）ｃｄ （６．７±１．２）ａｂ

ＳＪＳＨ２１ （５９．７±０．６）ａ （１５．７±１．２）ｆｇ （５．３±０．６）ｂｃ （７．７±０．７）ｃｄ （６．４±０．８）ｂｃｄ （９．０±１．７）ｃｄ （５．９±１．３）ｃａ

ＳＪＳＨ２２ （５７．７±０．６）ｃｄｅｆ （１８．１±１．０）ａ （７．５±０．３）ａ （１０．３±１．２）ａ （７．７±０．９）ａ （９．２±１．９）ｃ （６．９±１．３）ａ

　１）表中数据为平均值±标准差。同列不同小写字母表示在０．０５水平差异显著。下同。

Ｄａｔａｉｎｔｈｅｔａｂｌｅａｒｅｍｅａｎ±ＳＤ．Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｅｔｔｅｒｓｉｎｔｈｅｓａｍｅｃｏｌｕｍｎｉｎｄｉｃａｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｔ０．０５ｌｅｖｅｌ．Ｔｈｅｓａｍｅａｐｐｌｉｅｓｂｅｌｏｗ．

图２　洒金珊瑚炭疽病分离菌株的纯培养和形态特征

犉犻犵．２　犆狌犾狋狌狉犪犾犪狀犱犿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狋犺犲犻狊狅犾犪狋犲狊犮犪狌狊犻狀犵犪狀狋犺狉犪犮狀狅狊犲狅狀犃狌犮狌犫犪犼犪狆狅狀犻犮犪
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２．１．４　多基因系统发育树构建

以甘薯黑痣病菌为外群构建多基因系统发育

树，树长ＴＬ＝１２３０，一致性指数ＣＩ＝０．８８０５，保留

指数ＲＩ＝０．９２４３，校正一致性指数ＲＣ＝０．８１３８。

从发育树（图３）可以看出，第１类菌株（１株）与果

生炭疽菌犆．犳狉狌犮狋犻犮狅犾犪聚在一起，形成明显分支；

第２类菌株（１株）与隐秘炭疽菌犆．犪犲狀犻犵犿犪聚在

一起，形成明显分支；第３类菌株（１株）与喀斯特

炭疽菌犆．犽犪狉狊狋犻犻聚在一起，形成明显分支；第４、５、

６类菌株（１９株）与暹罗炭疽菌犆．狊犻犪犿犲狀狊犲聚在一

起，形成明显分支。其他参与分析的炭疽菌与相应

的种聚在一起，形成明显的分支，且每个分支的支

持率均较高。结合形态学特征，将第１类菌株鉴定

为果生炭疽菌犆．犳狉狌犮狋犻犮狅犾犪Ｐｒｉｈａｓｔｕｔｉ，Ｌ．Ｃａｉ＆

Ｋ．Ｄ．Ｈｙｄｅ，第２类菌株鉴定为隐秘炭疽菌犆．

犪犲狀犻犵犿犪Ｂ．Ｗｅｉｒ＆Ｐ．Ｒ．Ｊｏｈｎｓｔ，第３类菌株鉴定

为喀斯特炭疽菌犆．犽犪狉狊狋犻犻Ｙ．Ｌ．Ｙａｎｇ，ＺｕｏＹ．

Ｌｉｕ，Ｋ．Ｄ．Ｈｙｄｅ＆Ｌ．Ｃａｉ，第４、５、６类菌株鉴定

为暹罗炭疽菌犆．狊犻犪犿犲狀狊犲Ｐｒｉｈａｓｔｕｔｉ，Ｌ．Ｃａｉ＆Ｋ．

Ｄ．Ｈｙｄｅ。

图３　基于犐犜犛、犃犆犜、犌犃犘犇犎、犆犎犛１、犜犝犅２和犆犃犔序列建立的洒金珊瑚炭疽菌的系统发育树

犉犻犵．３　犕犪狓犻犿狌犿狆犪狉狊犻犿狅狀狔狆犺狔犾狅犵狉犪犿犻狀犳犲狉狉犲犱犳狉狅犿犮狅犿犫犻狀犲犱狊犲狇狌犲狀犮犲狊狅犳狆犪狉狋犻犪犾犐犜犛，犃犆犜，犌犃犘犇犎，犆犎犛１，犜犝犅２犪狀犱

犆犃犔狅犳狋犺犲犻狊狅犾犪狋犲犮犪狌狊犻狀犵犪狀狋犺狉犪犮狀狅狊犲狅狀犃狌犮狌犫犪犼犪狆狅狀犻犮犪犪狀犱狉犲犳犲狉犲狀犮犲狊狋狉犪犻狀狊

　
２．２　洒金珊瑚炭疽病潜在侵染源测定

将其他园林植物上分离的炭疽病菌接种洒金珊

瑚，除对照未发病外，其余菌株在人工接种条件下均

能不同程度地引起洒金珊瑚发病，并表现出强弱不

同的致病性，具体测定结果见表４。

３　讨论

来自于温江区、武侯区、成华区、青羊区、金牛

区、锦江区的２２株炭疽菌单孢菌株，隶属于暹罗炭疽

菌、隐秘炭疽菌、喀斯特炭疽菌和果生炭疽菌４个种，
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２０２１

表４　其他植物来源的炭疽病菌对洒金珊瑚致病性１
）

犜犪犫犾犲４　犘犪狋犺狅犵犲狀犻犮犻狋狔狅犳犆狅犾犾犲狋狅狋狉犻犮犺狌犿犳狉狅犿狅狋犺犲狉狆犾犪狀狋狊狅狌狉犮犲狊狋狅犃狌犮狌犫犪犼犪狆狅狀犻犮犪

编号Ｎｏ．
寄主

Ｈｏｓｔ

种

Ｓｐｅｃｉｅｓ

致病性

Ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙ

发病率／％

Ｉｎｃｉｄｅｎｃｅ

ＳＪ９ 蒲葵犔犻狏犻狊狋狅狀犪犮犺犻狀犲狀狊犻狊 咖啡炭疽菌犆狅犾犾犲狋狅狋狉犻犮犺狌犿犽犪犺犪狑犪犲 ＋ ７５．０

ＳＪ１０ 银杏犌犻狀犽犵狅犫犻犾狅犫犪 喀斯特炭疽菌犆．犽犪狉狊狋犻犻 ＋＋＋ １００．０

ＳＪ１１ 羊蹄甲犅犪狌犺犻狀犻犪狆狌狉狆狌狉犲犪 胶孢炭疽菌犆．犵犾狅犲狅狊狆狅狉犻狅犻犱犲狊 ＋ ７５．０

ＳＪ１２ 羊蹄甲犅．狆狌狉狆狌狉犲犪 暹罗炭疽菌犆．狊犻犪犿犲狀狊犲 ＋＋ １００．０

ＳＪ１３ 雀舌黄杨犅狌狓狌狊犫狅犱犻狀犻犲狉犻 博宁炭疽菌犆．犫狅狀犻狀犲狀狊犲 ＋ ８７．５

ＳＪ１４ 麦冬犗狆犺犻狅狆狅犵狅狀犼犪狆狅狀犻犮狌狊 麦冬炭疽菌犆．犾犻狉犻狅狆犲狊 ＋ ９３．８

ＳＪ１５ 鹅掌柴犛犮犺犲犳犳犾犲狉犪犺犲狆狋犪狆犺狔犾犾犪 暹罗炭疽菌犆．狊犻犪犿犲狀狊犲 ＋＋＋ ７５．０

ＳＪ１６ 八仙花犎狔犱狉犪狀犵犲犪犿犪犮狉狅狆犺狔犾犾犪 松针炭疽菌犆．犳犻狅狉犻狀犻犪犲 ＋ ６２．５

ＳＪ１７ 八仙花犎．犿犪犮狉狅狆犺狔犾犾犪 胶孢炭疽菌犆．犵犾狅犲狅狊狆狅狉犻狅犻犱犲狊 ＋ ８７．５

ＳＪ１８ 茶梅犆犪犿犲犾犾犻犪狊犪狊犪狀狇狌犪 茶树炭疽菌犆．犮犪犿犲犾犾犻犪犲 ＋ ６２．５

ＳＪ１９ 大叶黄杨犅狌狓狌狊犿犲犵犻狊狋狅狆犺狔犾犾犪 胶孢炭疽菌犆．犵犾狅犲狅狊狆狅狉犻狅犻犱犲狊 ＋ ５６．３

ＳＪ２１ 鹅掌柴犛犮犺犲犳犳犾犲狉犪犺犲狆狋犪狆犺狔犾犾犪 喀斯特炭疽菌犆．犽犪狉狊狋犻犻 ＋＋＋ １００．０

ＳＪ２２ 葱兰犣犲狆犺狔狉犪狀狋犺犲狊犮犪狀犱犻犱犪 麦冬炭疽菌犆．犾犻狉犻狅狆犲狊 ＋＋ ８７．５

ＳＪ２４ 一叶兰犃狊狆犻犱犻狊狋狉犪犲犾犪狋犻狅狉 麦冬炭疽菌犆．犾犻狉犻狅狆犲狊 ＋＋ ８７．５

ＳＪ２５ 杜鹃犚犺狅犱狅犱犲狀犱狉狅狀狊犻犿狊犻犻 暹罗炭疽菌犆．狊犻犪犿犲狀狊犲 ＋＋ ８７．５

ＳＪ２６ 八角金盘犉犪狋狊犻犪犼犪狆狅狀犻犮犪 隐秘炭疽菌犆．犪犲狀犻犵犿犪 ＋ ８７．５

ＳＪ２７ 灯台树犆狅狉狀狌狊犮狅狀狋狉狅狏犲狉狊犪 松针炭疽菌犆．犳犻狅狉犻狀犻犪犲 ＋ ５６．３

ＳＪ２８ 棕竹犚犺犪狆犻狊犲狓犮犲犾狊犪 喀斯特炭疽菌犆．犽犪狉狊狋犻犻 ＋＋ １００．０

ＳＪ２９ 一串红犛犪犾狏犻犪狊狆犾犲狀犱犲狀狊 君子兰炭疽菌犆．犮犾犻狏犻犪犲 ＋ ７５．０

ＳＪ３０ 羊蹄甲犅犪狌犺犻狀犻犪狆狌狉狆狌狉犲犪 果生炭疽菌犆．犳狉狌犮狋犻犮狅犾犪 ＋ ９３．８

ＳＪ３１ 大叶黄杨犅狌狓狌狊犿犲犵犻狊狋狅狆犺狔犾犾犪 果生炭疽菌犆．犳狉狌犮狋犻犮狅犾犪 ＋ ７５．０

　１）＋：病斑直径≤５ｍｍ；＋＋：５ｍｍ＜病斑直径＜１０ｍｍ；＋＋＋：病斑直径≥１０ｍｍ。

＋：Ｌｅｓｉｏｎｄｉａｍｅｔｅｒ≤５ｍｍ；＋＋：５ｍｍ＜ｌｅｓｉｏｎｄｉａｍｅｔｅｒ＜１０ｍｍ；＋＋＋：Ｌｅｓｉｏｎｄｉａｍｅｔｅｒ≥１０ｍｍ．

其中暹罗炭疽菌有１９株，占总分离菌株的８６．４％，

且除成华区外其余５个区均分离到暹罗炭疽菌，暹

罗炭疽菌应为洒金珊瑚炭疽病的优势致病菌。进一

步验证了一种植物可被几种炭疽菌所侵染［１３１４］。其

中果生炭疽菌引起洒金珊瑚炭疽病的结果与Ｌｉ

等［１２］的结果相同。暹罗炭疽菌、隐秘炭疽菌及喀斯

特炭疽菌引起洒金珊瑚炭疽病为首次报道。

根据菌落形态划分的部分类型与基于多基因系

统发育树鉴定的炭疽菌的种基本吻合，但暹罗炭疽

菌存在３类不同的菌落形态，因而在试验中不能根

据菌落形态对菌株种类进行判定。喀斯特炭疽菌分

生孢子的长和宽均与暹罗炭疽菌、果生炭疽菌和隐

秘炭疽菌有明显区别，其分生孢子附着胞在宽度上

与其他种的分生孢子附着胞也具有明显区别。因此

分生孢子和分生孢子附着胞可作为鉴别炭疽菌的参

考依据，但暹罗炭疽菌、果生炭疽菌和隐秘炭疽菌的

分生孢子和分生孢子附着胞在长和宽上具有一定的

相似度，很难相互区分。加上很多复合种内甚至不

同复合种的炭疽菌常具有相似的形态特征［７９］，若想

将炭疽菌准确鉴定到种，还需要结合多基因系统发

育树分析进一步鉴定。

本文中从其他园林植物上分离所得的２１株炭

疽菌，在人工接种条件下均可以引起洒金珊瑚发病，

这些病原菌都可能成为洒金珊瑚炭疽病的潜在侵染

源。在园林绿化中，为增加美观度，普遍是多种植物

搭配种植。在自然条件下病原菌很容易在多种不同

植物间交互传播，加重炭疽病的发生。因此在园林

绿化中对炭疽病进行防治时，应对区域内所有植物

统筹制定防治措施，本试验研究结果可为园林绿化

中炭疽病的防治奠定基础。
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