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摘要　麦瘟病是小麦生产上的一种毁灭性真菌病害，过去仅在南美洲流行。２０１６年该病害在亚洲的孟加拉国首次

出现，给世界尤其我国小麦生产带来重大潜在威胁。本研究基于麦瘟病当前在全球（包括孟加拉国）的分布数据和

生物气候数据，采用ＭａｘＥｎｔ生态位模型和ＡｒｃＧＩＳ软件，预测了当前气候条件下麦瘟病在全球特别是在我国的潜

在适生区，以及ＲＣＰ２．６、ＲＣＰ４．５、ＲＣＰ６．０和ＲＣＰ８．５４种气候变化情景下２０３０ｓ、２０５０ｓ和２０７０ｓ麦瘟病在中国潜

在适生区分布范围，进而以刀切法分析了影响其分布的主要气候因子，并采用ＲＯＣ对预测结果进行检验。结果表

明，在当前和未来不同气候情景下，麦瘟病在中国的中风险和高风险区面积将呈增加趋势，未来情景下与当前气候

情景下相比，中风险和高风险区的面积比例增加范围为０．０８％～１．６３％，其中温度和湿度条件对麦瘟病的潜在分

布区影响最大。此研究结果对于我国麦瘟病的检疫和防控提供了技术支撑。

关键词　麦瘟病；　ＭａｘＥｎｔ模型；　气候变化；　气候情景；　适生区分布
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引起的麦瘟病是小麦生产上一种毁灭性病害，目前

主要在南美洲热带和亚热带地区发生流行［１］。此

病害１９８５年在巴西Ｐａｒａｎａ州首次发现
［２］，随后在

玻利维亚（１９９６年）、巴拉圭（２００２年）及阿根廷东

北部（２００７年）相继发现并报道，该病害发生后可

导致小麦减产１０％～１００％
［３］。２００９年麦瘟病在

巴西大流行，导致小麦大面积田块绝产，引起国际

社会的广泛重视。２０１１年５月１８日，美国首次发

现一例麦瘟病病例，这是麦瘟病首次在南美洲以外

的地区被报道［４］。２０１６年２月麦瘟病在亚洲的孟

加拉国首次被发现，随后迅速在孟加拉国的８个县

扩展蔓延，估计２０１６年的发病面积超过１．５万

ｈｍ２。基因组和转录组测序结果均表明，孟加拉国

麦瘟病菌株与南美洲麦瘟病菌株的序列有极高的

遗传相似性［５６］，这是该病害首次在亚洲报道，这

也说明除南美洲以外麦瘟病也可在亚洲等气候适

宜区域暴发流行，因此加强对麦瘟病适生区的预测

和监测尤为重要。

ＭａｘＥｎｔ（ｍａｘｉｍｕｍｅｎｔｒｏｐｙ）是一种常用的物

种地理分布预测模型软件，特别是在只依据分布数

据，且存在分布点数量不确定、各气候环境因子之间

相关性不明确的情况下也能获得较高的预测精

度［７］。这为麦瘟病潜在适生区的分析预测提供了可

能。２０１１年曹学仁等
［８］利用ＭａｘＥｎｔ预测指出南亚

东南部、东南亚为麦瘟病的潜在适生区，孟加拉国麦

瘟病的发生与该预测结果相吻合。

２０世纪后期以来，随着全球变暖的加剧，中国

的气候同步发生了很多显著变化［９１０］，特别是近些

年，据欧盟气候监测机构哥白尼气候变化服务２０２１

年１月８日报道，２０１６年和２０２０年均为有记录以来

气温最高的年份。而且从２０１５年以来的６年，是有

记录以来最热的６年，这表明了全球气温变暖近年

来呈现出一个持续且深化的趋势。Ｔａｎｇ等
［１１］对我

国冬麦区１９７０年－２０１２年小麦生长季节温度的统

计分析也发现，其呈明显上升趋势，上升速率可达

０．３２９℃／１０年。目前，对未来气候变化情景的多模

式的集合模拟结果表明，２１世纪全球范围内平均温

度将继续升高，不同排放情景下增温幅度不同。到

了２１世纪末期（２０９０年－２０９９年），相对于１９８０年

－１９９９年，因温室效应导致的全球平均气温预估将

升高１．１～６．４℃
［１２］。预估２１世纪我国温度上升幅

度较大的地区主要集中在东北、西部和华中地区，但

全国范围内年均温增幅与全球相当，且冬季增温幅

度高于夏季、日最高温度增幅低于日最低温度

增幅［１３］。

大量研究表明，物种分布格局会受气候变化的

直接影响。曹学仁等［８］、彭居俐等［１４］、何心尧等［１５］

指出，随着气候变化，麦瘟病在我国的潜在适生区可

能会进一步扩大。由于麦瘟病是小麦上的一种新病

害，目前全球许多国家特别是我国尚无此病害发生

的报道，该病一旦发生将会给当地小麦生产带来严

重的产量损失，因此分析麦瘟病在全球以及未来气

候情景下在我国适生区分布是十分必要的。本研究

采用ＭａｘＥｎｔ预测模型对２０１３年ＩＰＣＣ第五次评估

报告［１６］中４种温室气体排放情景下（典型浓度路

径，ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｐａｔｈｗａｙｓ，ＲＣＰｓ，

其中ＲＣＰ２．６为最低温室气体排放情景，ＲＣＰ４．５为

中等温室气体排放情景，ＲＣＰ６．０为较高温室气体

排放情景，ＲＣＰ８．５为最高温室气体排放情景）

２０３０ｓ、２０５０ｓ和２０７０ｓ麦瘟病在我国的潜在分布范

围进行预测分析，旨在为相关部门制定麦瘟病检疫

政策和防控策略提供依据。

１　材料与方法

１．１　麦瘟病分布数据

通过国外发表的相关文献和发布的有关报

道，收集到巴西、玻利维亚、巴拉圭、阿根廷等国
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家以及亚洲２０１６年首次报道发生此病害的孟加

拉国麦瘟病的发生分布情况，整理共得到８７个

麦瘟病发生分布点，并将麦瘟病各实际发生分布

点按物种名、经度和纬度排列保存为（．ｃｓｖ）文件

格式。

１．２　生物气候数据和地图数据

在 ＷｏｒｌｄＣｌｉｍ（ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．ｗｏｒｌｄｃｌｉｍ．ｏｒｇ／）

下载当前气候（１９７０年－２０００年）下环境变量中的

１９个生物气候变量（表１）；未来生物气候数据在

ＣＣＡＦ（ＣｌｉｍａｔｅＣｈａｎｇｅ，Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅａｎｄ Ｆｏｏｄ

Ｓｅｃｕｒｉｔｙ）网站（ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．ｃｃａｆｓｃｌｉｍａｔｅ．ｏｒｇ）中

下载，空间分辨率都为２．５ｍｉｎ（每一栅格相当于约

２２ｋｍ２）；中国矢量地图（１∶４００万）从国家基础地理

信息系统（ｈｔｔｐ：∥ｎｆｇｉｓ．ｎｓｄｉ．ｇｏｖ．ｃｎ）下载。

表１　应用于犕犪狓犈狀狋模型的１９个生物气候变量汇总表

犜犪犫犾犲１　犛狌犿犿犪狉狔狅犳１９犫犻狅犮犾犻犿犪狋犻犮狏犪狉犻犪犫犾犲狊犪狆狆犾犻犲犱狋狅犕犪狓犈狀狋犿狅犱犲犾

代号

Ｃｏｄｅ

环境变量

Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｖａｒｉａｂｌｅ

Ｂｉｏ１ 年平均气温Ａｎｎｕａｌｍｅａｎｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

Ｂｉｏ２ 月平均昼夜温差 Ｍｅａｎｄｉｕｒｎａｌｒａｎｇｅ［Ｍｅａｎｏｆｍｏｎｔｈｌｙ（ｍａｘｔｅｍｐｍｉｎｔｅｍｐ）］

Ｂｉｏ３ 等温性Ｉｓｏｔｈｅｒｍａｌｉｔｙ

Ｂｉｏ４ 温度季节性变动系数Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｓｅａｓｏｎａｌｉｔｙ（ｓｔａｎｄａｒｄｄｅｖｉａｔｉｏｎ×１００）

Ｂｉｏ５ 最热月最高气温 Ｍａｘｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｏｆｗａｒｍｅｓｔｍｏｎｔｈ

Ｂｉｏ６ 最冷月最低气温 Ｍｉｎｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｏｆｃｏｌｄｅｓｔｍｏｎｔｈ

Ｂｉｏ７ 温度年较差Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅａｎｎｕａｌｒａｎｇｅ

Ｂｉｏ８ 最湿季平均气温 Ｍｅａｎｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｏｆｗｅｔｔｅｓｔｑｕａｒｔｅｒ

Ｂｉｏ９ 最干季平均气温 Ｍｅａｎｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｏｆｄｒｉｅｓｔｑｕａｒｔｅｒ

Ｂｉｏ１０ 最暖季平均气温 Ｍｅａｎｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｏｆｗａｒｍｅｓｔｑｕａｒｔｅｒ

Ｂｉｏ１１ 最冷季平均气温 Ｍｅａｎｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｏｆｃｏｌｄｅｓｔｑｕａｒｔｅｒ

Ｂｉｏ１２ 年降水量Ａｎｎｕａｌｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ

Ｂｉｏ１３ 最湿月降水量Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎｏｆｗｅｔｔｅｓｔｍｏｎｔｈ

Ｂｉｏ１４ 最干月降水量Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎｏｆｄｒｉｅｓｔｍｏｎｔｈ

Ｂｉｏ１５ 降水量季节性变异系数Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎｓｅａｓｏｎａｌｉｔｙ（ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ）

Ｂｉｏ１６ 最湿季降水量Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎｏｆｗｅｔｔｅｓｔｑｕａｒｔｅｒ

Ｂｉｏ１７ 最干季降水量Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎｏｆｄｒｉｅｓｔｑｕａｒｔｅｒ

Ｂｉｏ１８ 最暖季降水量Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎｏｆｗａｒｍｅｓｔｑｕａｒｔｅｒ

Ｂｉｏ１９ 最冷季降水量Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎｏｆｃｏｌｄｅｓｔｑｕａｒｔｅｒ

１．３　分析方法

将收集整理得到的８７个麦瘟病发生点的分布

数据和生物气候数据导入 ＭａｘＥｎｔ（ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．

ｃｓ．ｐｒｉｎｃｅｔｏｎ．ｅｄｕ／～ｓｃｈａｐｉｒｅ／ｍａｘｅｎｔ／，版本３．２）软

件中，随机选择７５％的分布点作为训练样本（ｔｒａｉｎ

ｉｎｇｄａｔａ），２５％的分布点作为验证样本（ｔｅｓｔｄａｔａ），

利用刀切法（Ｊａｃｋｋｎｉｆｅ）分析各生物气候变量对麦瘟病

潜在分布影响的重要性，并运用刀切法检验生物气候

变量对于分布增益的贡献，即单独用每一变量建立模

型（蓝色条带），然后生物气候变量被轮流逐一剔除，

并用剩余的变量参与运算模型（青色条带），同时还会

生成一个所有变量都参与运行的结果（红色条带），以

确定各变量对预测模型的重要性［１７］。

根据分布点生物气候变量利用ＭａｘＥｎｔ软件建

立预测模型并分析得出麦瘟病潜在分布区和适生概

率狓（指数），通过ＡｒｃＧＩＳ１０．２（美国ＥＳＲＩ公司）中

空间分析模块分别显示并计算当前和未来气候模式

下麦瘟病在中国以及全球其他地区的潜在分布区及

面积。

根据适生概率狓（指数）大小，将风险等级划分

为高风险区（狓＞２５％）、中风险区（５％＜狓≤２５％）、

低风险区（０．０１％＜狓≤５％）和基本不发生区（０％≤

狓≤０．０１％），并将预测结果在地图上用不同颜色分

级显示。

１．４　模型检验

模型提供刀切法检验，采用受试者工作特征曲

线下方面积（ＡＵＣ）来检验模型模拟结果的准确性，

不同的ＡＵＣ值代表不同的诊断级别：不及格（０．５

≤ＡＵＣ＜０．６）、较差（０．６≤ＡＵＣ＜０．７）、一般（０．７

≤ＡＵＣ＜０．８）、良好（０．８≤ＡＵＣ＜０．９）、优秀
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（０．９≤ＡＵＣ≤１．０）。

２　结果与分析

２．１　当前气候条件下麦瘟病在全球的适生性分析

根据麦瘟病目前在全球发生分布的数据（增加了

孟加拉国等国家的发生分布数据）获得的麦瘟病在全

球的适生区分布可以得出，麦瘟病在全球的中风险区

和高风险区主要集中在南美洲中东部、北美洲南部、

非洲东南沿海、马达加斯加东南沿海、印度东南部、孟

加拉国、缅甸东南部、泰国中北部、中国南部少数地区

和澳大利亚东部沿海等地区。

２．２　犕犪狓犈狀狋模型预测结果检验

从当前气候条件下基于１９个生物气候变量的

ＭａｘＥｎｔ模型运行的受试者工作特征曲线（ｒｅｃｅｉｖｅｒ

ｏｐｅｒａｔｏｒｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ，ＲＯＣ）结果（图１）可以看出，训

练集（ｔｒａｉｎｉｎｇｄａｔａ）ＡＵＣ的值为０．９９５，测试集（ｔｅｓｔ

ｄａｔａ）ＡＵＣ的值为０．９９４，表明模型预测结果准确性

较高。

图１　麦瘟病犕犪狓犈狀狋模型的受试者工作特征曲线

犉犻犵．１　犚犲犮犲犻狏犲狉狅狆犲狉犪狋狅狉犮犺犪狉犪犮狋犲狉犻狊狋犻犮（犚犗犆）犮狌狉狏犲狊狅犳

犕犪狓犈狀狋犿狅犱犲犾犳狅狉狑犺犲犪狋犫犾犪狊狋

　
２．３　当前气候条件下麦瘟病在我国潜在分布区预测

将１∶４００万中国行政图作为底图，从麦瘟病在

全球的适生区分布图中提取出麦瘟病在中国的适生

区分布图（图２），可以看出，该病在我国的潜在适生

区范围相对较小，高风险区只在海南和台湾有零星

分布；中风险区包括云南南部、广西中部、广东中南

部、福建与广东交界地区以及台湾北部和东部沿海

等地区，但以上这些地区大多不种小麦或者小麦种

植面积不大；低风险区的范围比较大，包括四川东南

部、陕西中南部、河南大部、重庆、湖北、江苏、安徽、

浙江、云南、贵州等重要的小麦产区；其他地区为基

本不发生区。

图２　犕犪狓犈狀狋模型预测麦瘟病当前在中国的潜在分布区

犉犻犵．２　犜犺犲犮狌狉狉犲狀狋狆狅狋犲狀狋犻犪犾犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳狑犺犲犪狋犫犾犪狊狋犻狀

犆犺犻狀犪狆狉犲犱犻犮狋犲犱犫狔狋犺犲犕犪狓犈狀狋犿狅犱犲犾

　
２．４　未来气候情景下麦瘟病在我国潜在分布区预测

和当前气候条件下相比，未来２０３０ｓ、２０５０ｓ和

２０７０ｓ不同气候情景（ＲＣＰ２．６、ＲＣＰ４．５、ＲＣＰ６．０、

ＲＣＰ８．５）下麦瘟病在我国的潜在分布区将均有所扩

大（图３），主要集中在云南、广西、广东、福建、海南

和台湾。麦瘟病在我国潜在分布的各等级适生区

中，中风险和高风险区的实际参考意义较大，由于高

风险区的面积较小，所以把中风险和高风险区面积

之和看成整体来研究。由ＡｒｃＧＩＳ空间分析统计得

出的当前和未来各气候情景下麦瘟病的各级适生

区面积所占总面积的比例可以看出：与当前气候情

景下中风险和高风险区面积比例之和相比，在

ＲＣＰ２．６情景下麦瘟病中风险和高风险区面积比

例 之 和 在 ２０３０ｓ、２０５０ｓ、２０７０ｓ分 别 增 加 了

１．６３％、０．７１％和０．０８％；在ＲＣＰ４．５情景下，分

别增加了１．１０％、０．８７％和０．１９％；在ＲＣＰ６．０气

候情景下，分别增加了１．３４％、０．１２％和０．２７％；

在ＲＣＰ８．５情景下，分别增加了１．４４％、０．１４％和

０．９４％（表２）。
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图３　未来不同气候情景下麦瘟病在我国适生区分布

犉犻犵．３　犛狌犻狋犪犫犾犲犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳狑犺犲犪狋犫犾犪狊狋犻狀犳狌狋狌狉犲犱犻犳犳犲狉犲狀狋犮犾犻犿犪狋犲狊犮犲狀犪狉犻狅狊犻狀犆犺犻狀犪
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表２　不同气候情景下麦瘟病在我国不同适生等级所占的面积比例１
）

犜犪犫犾犲２　犃狉犲犪狆狉狅狆狅狉狋犻狅狀狅犳狊狌犻狋犪犫犾犲犺犪犫犻狋犪狋狊狅犳狑犺犲犪狋犫犾犪狊狋犻狀犱犻犳犳犲狉犲狀狋犮犾犻犿犪狋犲狊犮犲狀犪狉犻狅狊犻狀犆犺犻狀犪

气候情景

Ｃｌｉｍａｔｅｓｃｅｎａｒｉｏ

基本不发生区

面积比例／％

Ｍｉｎｉｍａｌｒｉｓｋ

ａｒｅａｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ

低风险区

面积比例／％

Ｌｏｗｒｉｓｋ

ａｒｅａｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ

中风险区

面积比例／％

Ｍｅｄｉｕｍｒｉｓｋ

ａｒｅａｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ

高风险区

面积比例／％

Ｈｉｇｈｒｉｓｋ

ａｒｅａｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ

增加面积

比例／％

Ｉｎｃｒｅａｓｅｄａｒｅａ

ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ

当前（１９７０－２０００）

Ｃｕｒｒｅｎｔ（１９７０－２０００）
７４．４５ ２４．１３ １．３３ ０．０９ －

ＲＣＰ２．６（２０３０ｓ） ７５．０２ ２１．９３ ２．９３ ０．１２ １．６３

ＲＣＰ４．５（２０３０ｓ） ７５．２４ ２２．２３ ２．３８ ０．１４ １．１０

ＲＣＰ６．０（２０３０ｓ） ７５．４７ ２１．７７ ２．６１ ０．１５ １．３４

ＲＣＰ８．５（２０３０ｓ） ７４．９４ ２２．２０ ２．７８ ０．０８ １．４４

ＲＣＰ２．６（２０５０ｓ） ７５．０６ ２２．８１ ２．１１ ０．０２ ０．７１

ＲＣＰ４．５（２０５０ｓ） ７５．１３ ２２．５８ ２．２３ ０．０６ ０．８７

ＲＣＰ６．０（２０５０ｓ） ７３．６３ ２４．８２ １．５３ ０．０１ ０．１２

ＲＣＰ８．５（２０５０ｓ） ７５．１４ ２３．３０ １．５５ ０．０１ ０．１４

ＲＣＰ２．６（２０７０ｓ） ７７．３５ ２１．１４ １．４８ ０．０２ ０．０８

ＲＣＰ４．５（２０７０ｓ） ７５．７０ ２２．６８ １．４５ ０．１６ ０．１９

ＲＣＰ６．０（２０７０ｓ） ７６．８１ ２１．５４ １．６６ ０．０３ ０．２７

ＲＣＰ８．５（２０７０ｓ） ７７．７８ １９．８６ ２．１７ ０．１９ ０．９４

　１）增加面积比例：中、高风险区面积之和与当前面积相比。

Ｉｎｃｒｅａｓｅｄａｒｅａｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ：Ｔｈｅｒａｔｉｏｏｆｍｅｄｉｕｍｒｉｓｋａｎｄｈｉｇｈｒｉｓｋａｒｅａｓｔｏｃｕｒｒｅｎｔａｒｅａ．

２．５　影响麦瘟病分布的主要气候变量

本研究利用刀切法分析了各生物气候变量对

潜在分布影响的重要性，并运用刀切法检验生物

气候变量对于分布增益的贡献，即单独用每一变

量建立模型（蓝色条带），然后生物气候变量被轮

流逐一剔除，并用剩余的变量参与运算模型（青

色条带），同时还会生成一个所有变量都参与运

行的结果（红色条带），结果发现温度季节性变动

系数（Ｂｉｏ４）、最暖季降水量（Ｂｉｏ１８）、温度年较差

（Ｂｉｏ７）、等温性（Ｂｉｏ３）和最冷月最低气温（Ｂｉｏ６）对

最终预测结果的影响较大，最冷季度平均气温

（Ｂｉｏ１１）和最湿季降水量（Ｂｉｏ１６）对麦瘟病的潜在

分布也发挥重要作用（图４）。通过将１２个月的平

均温度和降水数据导入 ＭａｘＥｎｔ软件进行建模分

析发现，１２月、１月、２月、３月温度和１月、２月、３

月、４月降水量对麦瘟病的潜在分布影响最大。同

时由得出的麦瘟病存在概率对这８个变量的响应

曲线（图５，图６）可以看出，１２月、１月、２月和３月

平均温度分别达到约２７～２９．５℃、２６～３０℃、２５～

２８．５℃和２５～２８℃时麦瘟病存在概率大于５０％；

１月、２月、３月和４月降水量分别达到１３５～

２４０ｍｍ、１２０～２１０ｍｍ、１０５～１６０ｍｍ 和７０～

１２５ｍｍ时麦瘟病存在概率大于５０％。

３　结论与讨论

本研究在增加了孟加拉国２０１６年发生麦瘟病

的分布点数据后，利用 ＭａｘＥｎｔ模型预测在当前气

候情景下麦瘟病在全球及中国潜在分布区的结果

表明，麦瘟病潜在分布区与曹学仁等［８］的研究结果

相比可以看出，除亚洲外，在全球其他地区的潜在

适生区的分布基本一致，但亚洲的印度东南部、孟

加拉国、缅甸东南部、泰国中北部、中国南部少数

地区为中风险区和高风险区，而且在中国中风险区

和低风险区的面积明显增大，分布范围向北扩展，

特别是低风险区包括了我国西南、长江中下游、黄

淮的河南省等主要麦区；另外，本研究所得的测试

集ＡＵＣ值为０．９９４，说明预测结果具有较高的准

确性［１８］。已有研究指出，全球气候变化可能为麦

瘟病的发生创造有利的环境条件［１９］，本研究对未

来不同气候情景下麦瘟病在我国潜在分布区预测

的结果发现，麦瘟病中风险和高风险区面积之和总

体呈增加之势，这也预示着随着气候变化麦瘟病在

全球实际发生范围的不断扩大，其在我国发生的潜

在风险会呈增大趋势。
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图４　气候变量对麦瘟病发生贡献的刀切法检验

犉犻犵．４　犑犪犮犽犽狀犻犳犲狋犲狊狋犳狅狉狋犺犲犮狅狀狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳犮犾犻犿犪狋犲狏犪狉犻犪犫犾犲狊狋狅狋犺犲狅犮犮狌狉狉犲狀犮犲狅犳狑犺犲犪狋犫犾犪狊狋

　

图５　麦瘟病存在概率的平均温度响应曲线

犉犻犵．５　犕犲犪狀狋犲犿狆犲狉犪狋狌狉犲狉犲狊狆狅狀狊犲犮狌狉狏犲狊狅犳狋犺犲狆狉犲狊犲狀犮犲狆狉狅犫犪犫犻犾犻狋狔狅犳狑犺犲犪狋犫犾犪狊狋
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图６　麦瘟病存在概率的降水量响应曲线

犉犻犵．６　犘狉犲犮犻狆犻狋犪狋犻狅狀狉犲狊狆狅狀狊犲犮狌狉狏犲狊狅犳狋犺犲狆狉犲狊犲狀犮犲狆狉狅犫犪犫犻犾犻狋狔狅犳狑犺犲犪狋犫犾犪狊狋

　
　　已有的研究表明，高温（１８～３０℃）和高湿度有

利于麦瘟病的发展（如果保湿时间少于１０ｈ，则无论

温度如何都不会发病）［２０］，本研究通过刀切法检验

了１９个环境变量对麦瘟病潜在分布的影响，结果表

明温度和降水量对麦瘟病的发生流行有显著影响，

这与前人的研究结果［２０］相一致，而且从１２月、１月、

２月、３月温度范围和１月、２月、３月、４月降水量范

围可以得出，麦瘟病潜在分布区与现实分布点有很

高的吻合性，因此随着气候变暖，麦瘟病将可能向气

候环境相似或相近的地区扩散流行。

２０１６年２月，麦瘟病首次在孟加拉国被发现，

随后麦瘟病在该国迅速扩展和暴发流行，表明该病

害除在南美洲以外，也可在亚洲等气候适宜区域暴

发流行，这对周边存在麦瘟病适生区的印度、巴基斯

坦、尼泊尔及我国都产生严重威胁，而且已有报道指

出，孟加拉国麦瘟病可能已传入世界第二大产麦国

印度［２１］。本研究的预测结果表明，麦瘟病在我国潜

在适生区有扩大的趋势，因此需要相关部门紧密配

合，建立健全监测、检疫机制和研究出防治技术预备

体系，预防麦瘟病在我国南方部分地区侵入发生，以

保障我国小麦生产的安全。
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