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摘要　采用常规平板分离法，从进境澳大利亚大麦中夹杂的油菜籽上获得１株疑似油菜茎基溃疡病菌的菌株

０１８２９。通过致病性测定、形态学观察、特异性引物扩增、ＩＴＳ序列比对分析，对０１８２９进行了种类鉴定。结果表明：

菌株０１８２９在ＰＤＡ培养基上生长较慢，菌落边缘不整齐，产生大量分生孢子器和分生孢子；采用特异性引物对

ＬＭＲ１Ｄ和Ｌｍｂ分别进行ＰＣＲ检测，结果均有预期扩增片段产生；基于ＩＴＳ序列构建的系统发育树中，菌株０１８２９

和ＧｅｎＢａｎｋ中其他油菜茎基溃疡病菌相关序列聚在同一分支；菌株０１８２９接种油菜子叶和茎基部，在子叶和茎基

部接种部位分别引起叶斑和凹陷溃疡斑。根据上述试验结果，将菌株０１８２９鉴定为油菜茎基溃疡病菌，这是我国口

岸首次从进境澳大利亚大麦中截获油菜茎基溃疡病菌。

关键词　油菜茎基溃疡病菌；　形态特征；　系统发育分析；　致病性测定；　鉴定
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　　油菜茎基溃疡病菌犔犲狆狋狅狊狆犺犪犲狉犻犪犿犪犮狌犾犪狀狊于

２００７年被列入《中华人民共和国进境植物检疫性有

害生物名录》，是一种检疫性真菌。目前，在北美洲

的加拿大和墨西哥，南美洲的巴西，大洋洲的澳大利

亚，欧洲的英国、法国、德国等国家均有分布，但在中

国、日本、韩国和俄罗斯等国家还未见发生危害的报

道［１］。导致加拿大、澳大利亚和欧洲地区油菜籽产

量和质量损失的主要原因就是油菜茎基溃疡病的发

生，一般年份可导致产量损失１０％～２０％，严重时

产量损失可达３０％～５０％，甚至更高
［２４］。油菜茎
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基溃疡病菌在全世界导致的油菜每个生长季的损失

超过９亿美元
［５］。目前，我国口岸检疫部门已经从

澳大利亚、乌克兰、加拿大等进境的油菜籽，新西兰

进口的十字花科蔬菜种子中多次检出该病菌，病菌

传入的风险不断加剧［６１０］。中国是油菜的起源地之

一，油菜种植在我国已有上千年历史，是我国种植面

积最大的油料作物，也是国产植物油第一大油源，第

二大饲用蛋白源［１１］。Ｆｉｔｔ等用模拟模型预测了我国

南方（长江流域）油菜种植区油菜茎基溃疡病传入后

１６年的流行趋势，仅长江流域每年平均损失达４．９３

亿美元，同时还会对我国的十字花科野生植物构成

重大威胁［５］。

油菜黑胫病（ｂｌａｃｋｌｅｇｏｆｏｉｌｓｅｅｄｒａｐｅ）是油菜

上最严重的真菌病害之一，引起该病害的病原至少

有两种：犔．犿犪犮狌犾犪狀狊和犔．犫犻犵犾狅犫狅狊犪。因检疫工作

的需要，犔．犫犻犵犾狅犫狅狊犪在油菜上引起的病害被称为油

菜黑胫病（ｂｌａｃｋｌｅｇ），犔．犿犪犮狌犾犪狀狊引起病害称为油

菜茎基溃疡病（ｐｈｏｍａｓｔｅｍｃａｎｋｅｒ）
［１２］。油菜茎基

溃疡病菌危害油菜茎基部，致病力强，危害重，是引

起油菜产量损失的主要因素［４５］，迄今该病菌在我国

未见分布。油菜黑胫病菌致病性弱，引起茎中上部

发病，在我国已有发生报道［１３］。这两种病菌都属于

真菌界Ｆｕｎｇｉ、子囊菌门Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ、格孢腔菌目

Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ、小球腔菌科Ｌｅｐｔｏｓｐｈａｅｒｉａｃｅａｅ、小球

腔菌属犔犲狆狋狅狊狆犺犪犲狉犻犪。目前，根据ｒＤＮＡ基因间隔

序列（ＩＴＳ）、β狋狌犫狌犾犻狀（犜犝犅）和犪犮狋犻狀（犃犆犜）序列分

析［１４１６］，油菜茎基溃疡病菌种下包括２个亚种，分别

是：犔．犿犪犮狌犾犪狀狊ｓｕｂｓｐ．犫狉犪狊狊犻犮犪犲（寄主为芸薹属

犅狉犪狊狊犻犮犪栽培植物）和犔．犿犪犮狌犾犪狀狊ｓｕｂｓｐ．犾犲狆犻犱犻犻

（寄主为独行菜属犔犲狆犻犱犻狌犿 植物）。油菜黑胫病菌

种下包括６个亚种，分别是：犔．犫犻犵犾狅犫狅狊犪ｓｕｂｓｐ．

犫狉犪狊狊犻犮犪犲、犔．犫犻犵犾狅犫狅狊犪ｓｕｂｓｐ．狋犺犾犪狊狆犻犻、犔．犫犻犵犾狅犫狅狊犪

ｓｕｂｓｐ．犲狉狔狊犻犿犻犻、犔．犫犻犵犾狅犫狅狊犪ｓｕｂｓｐ．犮犪狀犪犱犲狀狊犻狊、

犔．犫犻犵犾狅犫狅狊犪ｓｕｂｓｐ．犪狌狊狋狉犪犾犻犲狀狊犻狊和犔．犫犻犵犾狅犫狅狊犪

ｓｕｂｓｐ．狅犮犮犻犪狌狊狋狉犪犾犲狀狊犻狊。

油菜茎基溃疡病菌的形态特征受环境、培养基

和外部条件影响，变化极大。仅用形态学特征无法

鉴定油菜茎基溃疡病菌。由于油菜茎基溃疡病在全

球贸易中的重要性，快速、简便地检测油菜茎基溃疡

病的发生和发展对控制该病的传播和保证油菜籽的

品质至关重要。Ｍａｈｕｋｕ等
［１７］根据ＩＴＳ序列设计

特异引物ＨＶ１７Ｓ／ＨＶ２６Ｃ，对安大略湖油菜田块油

菜茎基溃疡病菌分布进行了调查［１８］；Ｌｉｕ等
［１９］基于

ＩＴＳ序列设计特异性引物，通过产物片段大小来区

分犔．犿犪犮狌犾犪狀狊和犔．犫犻犵犾狅犫狅狊犪。周国梁等
［６］、易建

平等［７］和陈青等［１０］采用特异性引物扩增［１９］结合

ＩＴＳ基因序列分析分别从澳大利亚进口的油菜籽、

新西兰的青菜种子中成功检测到油菜茎基溃疡病

菌。Ｆｅｒｎａｎｄｏ等
［２０］采用Ｌｉｕ等

［１９］设计的异性引物

对加拿大油菜种子和油菜籽黑胫病的感染水平进行

了评估。周国梁等［２１］根据ＩＴＳ区序列设计了Ｔａｑ

ＭａｎＭＧＢ探针，建立了该病菌的实时荧光ＰＣＲ检

测方法。Ｓｏｎｇ等
［２２］根据ＩＴＳ序列设计了２对引

物，建立了油菜茎基溃疡病菌巢式ＰＣＲ检测方法。

周圆等［２３］根据ＩＴＳ序列差异，建立了油菜茎基溃疡

病菌环介导等温扩增－横向流动试纸快速检测方

法。上述检测技术均是建立在ＩＴＳ序列分析基础之

上，表明ＩＴＳ序列能够有效鉴定划分油菜茎基溃疡

病菌。

２０１９年３月，宁波口岸从一批进境的澳大利亚

大麦中发现夹杂有大量油菜籽，挑选形态异常的油

菜籽进行分离培养后，获得１株疑似油菜茎基溃疡

病菌的分离物，对其进行了致病性测定、形态学观

察、基因序列比对分析研究，以期在准确鉴定该分离

物种类的基础上，对其危害进行评估，为口岸检疫鉴

定、后续疫情防控及相关研究工作奠定基础。

１　材料与方法

１．１　供试样品

供试油菜籽为２０１９年３月进境澳大利亚大麦

中夹杂的油菜籽。致病性测定用的油菜籽为市售油

菜种子。

１．２　培养基及主要试剂

马铃薯葡萄糖琼脂培养基，含有氯霉素１００μｇ／ｍＬ，

杭州微生物试剂有限公司，用于病菌分离、纯化和

保存。

ＴＡＮＢｅａｄＰｌａｎｔＤＮＡＡｕｔｏＫｉｔ，台湾 ＴＡＮ

Ｂｅａｄ公司；２×犜犪狇ＭａｓｔｅｒＭｉｘ，北京康为世纪生物

科技有限公司；１００ｂｐＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒ，宝生物工程

（大连）有限公司；其他试剂均为分析纯；引物由北京

六合华大基因科技有限公司合成。

１．３　仪器

ＢＸ５１型生物显微镜，日本Ｏｌｙｍｐｕｓ公司；Ａｘｉｏ

ＩｍａｇｅｒＺ１型显微镜数码成像系统、ＤｉｓｃｏｖｅｒｙＶ１２
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型解剖镜及其成像系统，德国Ｚｅｉｓｓ公司；Ｆｒｉｏｃｅｌｌ

２２２型培养箱，德国 ＭＭＭ公司；ＫｉｎｇｆｉｓｈｅｒｍＬ核

酸自动化提取仪、ＭｕｌｔｉｓｋａｎＧＯ生物分光光度计，

美国 ＴｈｅｒｍｏＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃ公司；ＴＰｒｏｆｅｓｓｉｏｎａｌＢａｓｉｃ

型ＰＣＲ仪，德国Ｂｉｏｍｅｔｒａ公司；ＰｏｗｅｒＰａｃＢａｓｉｃ型

电泳设备和ＧｅｌＤｏｃＥＱ型凝胶成像系统，美国伯乐

生命医学产品有限公司。

１．４　病原菌的分离与纯化

从大麦中挑选畸形、变色等外观不正常的油菜

籽，采用常规真菌分离方法对油菜籽进行病原菌分

离［２４］。１％次氯酸钠表面消毒３ｍｉｎ，无菌水漂洗

３次，在灭菌滤纸上吸干水分后，置于ＰＤＡ平板培养

基上，每皿放１０粒，２５℃黑暗培养，待长出菌落后，挑

取边缘菌丝进行纯化，纯化后菌株编号为０１８２９。

１．５　分离病原菌菌株的致病性测定

选取健康的油菜籽播种于育苗盘中，置于温度

２５℃左右、日光条件下育苗间培养。分别在长出

２片子叶和真叶后采用针刺法
［２４］进行菌株０１８２９的

致病性测定。用７０％乙醇擦拭子叶和茎基部进行

表面消毒后，用经酒精灯烧过冷却后的０号昆虫针

点刺子叶和茎基部，取ＰＤＡ培养基上培养６ｄ的菌

落，用直径５ｍｍ打孔器在菌落边缘打取菌饼，将菌

饼有菌丝面放置在刺伤处，上覆蘸有无菌水的灭菌

脱脂棉保湿，接种后置于塑料收纳箱内并扣上盖，

２５℃室温条件下培养。以接种无菌ＰＤＡ为对照，每

处理３次重复。接种后每天观察并记录发病情况。

１．６　分离病原菌菌株的形态观察

将纯化的菌株０１８２９接种于直径９ｃｍ的ＰＤＡ

平板培养基上，２５℃黑暗培养１４ｄ后，观察记录其

菌落形态特征。将ＰＤＡ平板上的供试菌，在解剖镜

下观察分生孢子器，挑取分生孢子器制片后在显微

镜下观察分生孢子器和分生孢子的形态特征，并对

其大小进行测量。

１．７　分离病原菌菌株的分子生物学研究

１．７．１　基因组ＤＮＡ提取

用灭菌枪头刮取在ＰＤＡ平板培养基上培养１０ｄ

的０１８２９菌丝体，用ＴＡＮＢｅａｄＰｌａｎｔＤＮＡＡｕｔｏＫｉｔ

在ＫｉｎｇＦｉｓｈｅｒｍＬ核酸自动化提取仪上提取病原菌

总ＤＮＡ。提取后ＤＮＡ经分光光度计测定浓度后，

保存于－２０℃冰箱备用。

１．７．２　特异性引物ＰＣＲ检测

参照出入境检验检疫行业标准 ＳＮ／Ｔ３６８５

２０１３《油菜茎基溃疡病菌检疫鉴定方法》
［２５］中的

ＰＣＲ方法，采用特异性引物ＬＭＲ１Ｄ（５′ＧＣＧＴＡ

ＡＧＡＡＧＣＧＴＧＣＣＴＴＡＧＡＧＴＣ３′／５′ＴＣＣＴＧＣＴ

ＣＣＴＡＣＴＣＣＴＴＣＴＣＴＡＧＣ３′）
［２６］和Ｌｍｂ（５′ＣＡＣ

ＣＡＡＴＴＧＧＡＴＣＣＣＣＴＡ３′／５′ＡＧＧＣＧＡＧＴＣＣＣ

ＡＡＧＴＧＧＡＡＣＡ３′）
［２７］，对菌株０１８２９的总ＤＮＡ

进行ＰＣＲ扩增。扩增产物经２％琼脂糖凝胶电泳检

测后，用凝胶成像系统观察电泳结果。

１．７．３　序列扩增和测序

采用ＩＴＳ通用引物ＩＴＳ１／ＩＴＳ４对菌株０１８２９

总ＤＮＡ进行ＰＣＲ扩增
［２８］，扩增产物经２％琼脂糖

凝胶电泳检测后，产物送上海华大基因科技有限公

司进行双向测序。

１．７．４　序列分析

测得的ＩＴＳ序列在ＮＣＢＩ网站上进行ＢＬＡＳＴ

比对分析，确认序列的可靠性。使用ＭＥＧＡ６．０软

件对测得的ＩＴＳ序列与ＧｅｎＢａｎｋ中下载的油菜茎

基溃疡病菌及其近似种的ＩＴＳ序列进行比对，以

ＧｅｎＢａｎｋ上下载的草茎点霉犘犺狅犿犪犺犲狉犫犪狉狌犿 的相

关序列为外群，采用邻接法（ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ，ＮＪ）

构建系统进化发育树，进行１０００次重抽样计算系

统树中节点的置信度。

２　结果与分析

２．１　菌株０１８２９的菌落性状和形态特征

菌落生长速度较慢，边缘不整齐，菌丝呈白色放

射状，多而致密，分枝较多，有分隔（图１ａ～ｂ）。分

生孢子器褐色至深褐色，球形至扁球形（图１ｄ），散

生、埋生或半埋生于菌丝中，直径１３３～３３４μｍ，挤

压后释放大量分生孢子。分生孢子无色透明，椭圆

形或纺锤形，两端各见１油球，大小（１．６～６．８）μｍ

×（０．９～２．１）μｍ（图１ｃ）。犔．犫犻犵犾狅犫狅狊犪在ＰＤＡ培

养基上产生黄色色素，菌丝白或微黄；而犔．犿犪犮狌

犾犪狀狊在ＰＤＡ培养基上无色素产生，菌丝白色，分枝

较多；结合孢子大小和文献报道［１，６１０，２５］，初步判断

菌株０１８２９疑似犔．犿犪犮狌犾犪狀狊。

２．２　菌株０１８２９致病性测定结果

油菜子叶接种０１８２９菌株２ｄ后开始发病，接种

点附近出现圆形枯死斑，浅褐色，稍凹陷。对照没有

产生上述症状（图２ａ）。油菜茎基部接种０１８２９菌株

４ｄ后在接种点附近出现褐色病斑，病斑不断扩大，在

茎基部形成凹陷的溃疡斑（图２ｂ）。对照没有产生上
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述症状（图２ｃ）。经再次分离培养和ＩＴＳ序列测定，获

得了与０１８２９形态和ＩＴＳ序列一致的菌株。

图１　菌株０１８２９在犘犇犃培养基上形态特征

犉犻犵．１　犜犺犲犿狅狉狆犺狅犾狅犵犻犮犪犾犮犺犪狉犪犮狋犲狉犻狕犪狋犻狅狀狅犳狋犺犲

狊狋狉犪犻狀０１８２９狅狀犘犇犃犿犲犱犻狌犿

　

图２　菌株０１８２９接种油菜子叶和茎基部症状

犉犻犵．２　犛狔犿狆狋狅犿狊狅犳狉犪狆犲犮狅狋狔犾犲犱狅狀犪狀犱狊狋犲犿犫犪狊犲

犻狀犳犲犮狋犲犱犫狔狊狋狉犪犻狀０１８２９

　２．３　菌株０１８２９的特异性引物犘犆犚检测

用油菜茎基溃疡病菌特异性引物对Ｌｍｂ对分

离物０１８２９的ＤＮＡ进行ＰＣＲ检测，结果扩增得到

了约为２７０ｂｐ的预期扩增产物，无非特异性条带

（图３）。特异性引物对ＬＭＲ１Ｄ扩增得到了约为

５８０ｂｐ的预期扩增产物，但有明显的非特异性条带，

这与王振华等的结果有所不同［８９］。

２．４　菌株０１８２９犐犜犛序列分析

经引物ＩＴＳ１／ＩＴＳ４扩增后获得长度为５１１ｂｐ的

ＩＴＳ片段，ＧｅｎＢａｎｋ序列登录号为 ＭＴ１３８６６９。在

ＧｅｎＢａｎｋ中对该序列进行ＢＬＡＳＴ搜索和比对分析，

发现该序列与油菜茎基溃疡病菌（ＧｅｎＢａｎｋ登录号：

ＤＱ４５８９０７）ＩＴＳ序列的相似性为９９．６１％；与６个犔．

犿犪犮狌犾犪狀狊ｓｕｂｓｐ．犫狉犪狊狊犻犮犪犲的ＩＴＳ序列相似性为

９９．１４％～９９．３６％；与１个犔．犿犪犮狌犾犪狀狊ｓｕｂｓｐ．犾犲狆犻犱犻犻

的ＩＴＳ序列相似性为９４．９１％。进一步通过ＩＴＳ系统

发育分析发现菌株０１８２９的ＩＴＳ序列与犔．犿犪犮狌犾犪狀狊

ｓｕｂｓｐ．犫狉犪狊狊犻犮犪犲的相关序列聚在同一个分支上（ｂｏｏｔ

ｓｔｒａｐ值为９９），而犔．犿犪犮狌犾犪狀狊ｓｕｂｓｐ．犾犲狆犻犱犻犻则位于

另一个分支（图４）。序列分析及系统发育分析表明菌

株０１８２９为犔．犿犪犮狌犾犪狀狊ｓｕｂｓｐ．犫狉犪狊狊犻犮犪犲。

图３　特异性引物犔犿犫（左）和犔犕犚１犇（右）对菌株

０１８２９的犘犆犚检测结果

犉犻犵．３　犘犆犚犱犲狋犲犮狋犻狅狀狅犳狊狋狉犪犻狀０１８２９狑犻狋犺狆狉犻犿犲狉狊

犔犿犫（犾犲犳狋）犪狀犱犔犕犚１犇（狉犻犵犺狋）

３　讨论

油菜茎基溃疡病菌无性态为犘犺狅犿犪犾犻狀犵犪犿，其

典型形态特征为产生近球形分生孢子器和分生孢

子。本研究中发现，该病菌只有在早期分离培养时，

可以在培养基上产生分生孢子器，后期多次转代后

则难以产生。油菜茎基溃疡病菌检测技术有分离培

养法和ＰＣＲ方法，ＰＣＲ以其快速、准确和灵敏的特

点受到广泛应用。Ｔａｙｌｏｒ等
［２６］根据一段重复序列

ＬＭＲ１（５２３８ｂｐ）设计特异引物ＬＭＲ１Ｄ，建立了检

测油菜茎基溃疡病菌的ＰＣＲ方法，王振华等
［８９］利

用该方法从加拿大进口油菜籽中检测到油菜茎基溃

疡病菌，但是在本研究中，特异性引物对ＬＭＲ１Ｄ

的扩增产物有明显的非特异性条带，通过调整退火

温度也未能消除。本研究采用了口岸日常检测工作

中使用的行业标准ＳＮ／Ｔ３６８５２０１３中提供的２对
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特异性引物对检测样品进行ＰＣＲ检测。结果表明，

引物对Ｌｍｂ扩增特异性优于引物对ＬＭＲ１Ｄ，这一

结果为口岸检测人员提供了参考。从基于ＩＴＳ序列

构建的系统发育树上可以看出，犔．犿犪犮狌犾犪狀狊ｓｕｂｓｐ．

犫狉犪狊狊犻犮犪犲和犔．犿犪犮狌犾犪狀狊ｓｕｂｓｐ．犾犲狆犻犱犻犻各成一个

分支，０１８２９与多个不同地理来源（荷兰、加拿大、英

国、美国、澳大利亚）的犔．犿犪犮狌犾犪狀狊ｓｕｂｓｐ．犫狉犪狊狊犻

犮犪犲位于同一个分支中，且与多个来自澳大利亚的分

离物聚在同一个分支，这与０１８２９来自澳大利亚是

一致的。本研究获得分离物为犔．犿犪犮狌犾犪狀狊ｓｕｂｓｐ．

犫狉犪狊狊犻犮犪犲。除油菜茎基溃疡病菌外，我们也从该批

大麦夹杂油菜种子上检出了油菜黑胫病菌犔．犫犻犵犾狅

犫狅狊犪，据文献报道这两种病菌在澳大利亚均有分

布［１２］。为提高检测工作针对性，实际检测工作中可

采用ＰＣＲ方法对油菜籽进行初筛，在此基础上再进

行分离培养和鉴定工作。

图４　基于犐犜犛序列邻接法构建油菜茎基溃疡病菌０１８２９菌株及相关种类的系统发育树

犉犻犵．４　犘犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲狅犳狊狋狉犪犻狀０１８２９犪狀犱狅狋犺犲狉狉犲犾犪狋犲犱狊狋狉犪犻狀狊犫犪狊犲犱狅狀犐犜犛狊犲狇狌犲狀犮犲狊犫狔狌狊犻狀犵狀犲犻犵犺犫狅狉犼狅犻狀犻狀犵犿犲狋犺狅犱

　
　　澳大利亚农业生产是雨养农业，无灌溉设施，作

物单产变幅较大，作物轮作模式的研究是澳大利亚

农业研究的主要内容［２９］。油菜对谷类作物根系病

害以及单子叶杂草等有明显的控制效果，是轮作系

统中的理想“中断作物”。因此，澳大利亚在同一田

块上每４年以上种１次油菜。轮作顺序依次是：豆

科牧草———阔叶作物（油菜）———谷类作物（小

麦）———阔叶作物（羽扇豆、豌豆等）———谷类作物

（大麦）［３０］。正是由于生产上集中连片种植和全程

机械化，导致油菜籽可能夹杂在澳大利亚出口的各

种轮作作物中。据段维军等［３１］统计，自从２００９年

１１月上海和江苏口岸首次截获该病菌以来，截止
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２０１６年，全国口岸共截获该病菌６２６次。来源国包

括：加拿大、澳大利亚、法国、日本、瑞典、荷兰、美国、

乌克兰。货物种类包括：油菜籽、小麦、豌豆、大豆、

青菜种子、甘蓝种子等。说明携带这种检疫性病菌

的油菜籽通过夹杂在其他作物中进行传播的可能性

较高。带菌种子是该病害远距离传播的主要方式，

据Ｈａｌｌ等
［３２］和汪国平等［３３］的研究，种植油菜种子

携带油菜茎基溃疡病菌的频率平均为０．５％～

０．６％，尽管在种植当年损失不足１％～２％，但不断

积累的菌源将对油菜生产构成巨大威胁。因此，在

日常检疫中对夹杂的油菜籽必须加以重视。

以往口岸检疫研究多针对进口货物本身，对其

中夹杂物的研究较少。但是，进境货物夹杂物中携

带多种病菌的可能性很大。近年来，口岸部门已多

次从进境大宗粮油货物夹杂物中截获多种检疫性真

菌，如：自乌克兰玉米夹杂的向日葵种子中截获向日

葵茎溃疡病菌犇犻犪狆狅狉狋犺犲犺犲犾犻犪狀狋犺犻
［３４］；自法国大麦

夹杂的向日葵种子中截获大丽轮枝菌犞犲狉狋犻犮犻犾犾犻狌犿

犱犪犺犾犻犪犲
［３５］；自美国大豆夹杂的向日葵种子中截获向

日葵茎溃疡病菌［３６］和向日葵黑茎病菌犘犾犲狀狅犱狅犿狌狊

犾犻狀犱狇狌犻狊狋犻犻
［３７］等。这些截获表明：进境大宗粮油货

物夹杂物中携带检疫性真菌可能性较高，口岸检疫

部门应予以高度关注，加强防范，以防检疫性病原通

过这种方式跨境传播。
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