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摘要：［目的］从病原菌和寄主两个维度，探究新疆野果林中疫霉菌对野果林内主要树种叶片的致病性，了解新

疆野果林衰退的可能原因及疫霉对新疆野果林造成的潜在风险。［方法］利用菌丝块接种离体叶片的方法，将

诱捕自新疆野果林的５种疫霉（Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａｐｌｕｒｉｖｏｒａ、Ｐ．ｇｏｎａｐｏｄｙｉｄｅｓ、Ｐ．ｌａｃｕｓｔｒｉｓ、Ｐ．ｇｒｅｇａｔｅ、Ｐ．ｓｐ．）接种到苹
果、杏、山楂和核桃的健康离体叶片上，一周后观察测量、计算病斑大小，并用Ｒ软件对数据进行双因素方差分析
和作图。［结果］实验结果及数据分析表明：供试５种疫霉菌株接种到４种植物叶片上后，病斑大小存在显著性

差异。其中，Ｐ．ｐｌｕｒｉｖｏｒａ和Ｐ．ｌａｃｕｓｔｒｉｓ产生的病斑较大，最大分别为１８．６８ｃｍ２和１４．１４ｃｍ２；寄主植物中，核桃

和杏树叶片产生病斑较大，最大分别为１８．６８ｃｍ２和９．５５ｃｍ２。［结论］供试树种和菌种对叶片病斑大小都有显
著影响；供试５种疫霉对苹果、杏、山楂、核桃叶片的致病性依次为：Ｐ．ｐｌｕｒｉｖｏｒａ＞Ｐ．ｌａｃｕｓｔｒｉｓ＞Ｐ．ｇｒｅｇａｔｅ≈Ｐ．ｇｏ
ｎａｐｏｄｙｉｄｅｓ＞Ｐ．ｓｐ．；苹果、杏、山楂和核桃这４种植物叶片对以上５种疫霉菌的感病性依次为：核桃 ＞杏 ＞山楂
＞苹果。
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　　新疆野果林树种类型丰富，由野苹果群系、野杏
群系、野樱桃李群系、野欧洲李群系、野核桃群系、野

山楂群系和稠李群系７个群系组成［１］。天山野果是

地质年代第三纪的孑遗物种，已有千万年的历史，是

新疆天山生物多样性的重要组成部分，是世界多种

栽培果树的起源种［２］。伊犁野果林也被列入中国优

先保护生态系统名录。然而近年来，天山野果林的

主体部分———新源县、巩留县果树大批量死亡，果林

出现衰退现象。当前迫切需要探究其可能的原因及

存在的风险，以防野果林衰退面积进一步加大。

疫霉菌（Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ）属卵菌纲（Ｏｏｍｙｃｅｔｅｓ）霜
霉目（Ｐｅｒｏｎｓｐｏｒａｌｅｓ）腐霉科（Ｐｙｔｈｉａｃｅａｅ）疫霉属
（Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ），是一类世界性分布的重要植物病原
菌，该属的大多数种都对寄主植物具有严重的侵害

性和破坏性，曾引起马铃薯晚疫病、大豆疫霉根腐

病、栎树猝死病等多种严重的植物病害，是世界范围

内多次报道的森林衰退的罪魁祸首［３］。

本研究对在２０１６、２０１７年于新疆伊犁新源县、
巩留县设点，通过林间溪流和土壤悬浮液诱捕方法

获得的疫霉菌株（程元，待发表）接种到天山野果林

的四种主要群系———苹果、杏、核桃、山楂的叶片上，

进行叶片致病性实验，以期探究疫霉对新疆天山野

果林衰退的影响及潜在风险。

１　材料与方法
１．１　试验材料
１．１．１　供试菌株　本试验使用于２０１６、２０１７年在新
疆伊犁巩留县、新源县野果林内通过将２片正面，２片
背面共４片野苹果叶片装入网袋放入溪流中，每５
７天换取叶片，分离叶片病健交界处，置于ＣＡＲＰ＋选
择性培养基上，和通过挖取衰退苹果树下的土壤２００
ｇ，装袋，加入纯水静置１天后，放入４片野苹果叶片
于土壤悬浮液中，５ ７天后取出叶片，分离于选择性
培养基ＣＡＲＰ＋中［４－５］，收集了８８株疫霉菌株共５种
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疫霉种，分别为 Ｐ．ｇｒｅｇａｔａ、Ｐ．ｓｐ．、Ｐ．ｐｌｕｒｉｖｏｒａ、Ｐ．
ｇｏｎａｐｏｄｙｉｄｅｓ、Ｐ．ｌａｃｕｓｔｒｉｓ。１３株 菌 株，编 号 为
ＧＬ１７１０６， ＧＬ１７１０９， ＧＬＷ１７１７８， ＸＹＷ１７２２２，
Ｓ０４０２０３， ＸＹＳ８５１， ＸＹＳ７７１， ＸＹＷ１７１０１，
ＸＹＷ１７２３３， ＸＹＳ４２， ＸＹＷ１７０１３， ＸＹＷ１７１１１，
ＸＹＷ１７２４４作为试验菌株（表１）。

表１　供试菌株信息
Ｔａｂｌｅ１　Ｔｈｅｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆｔｅｓｔｅｄｓｔｒａｉｎｓ

种名

Ｓｐｅｃｉｅｓ
菌株号

Ｓｔｒａｉｎｎｏ．
采集地

Ｌｏｃａｔｉｏｎ
采集方法

Ｍｅｔｈｏｄ
Ｐ．ｇｒｅｇａｔｅ ＧＬ１７１０．６ 巩留 溪流诱捕

ＧＬ１７１０．９ 巩留 溪流诱捕

Ｐ．ｓｐ． ＧＬＷ１７１７．８ 巩留 溪流诱捕

ＸＹＷ１７２２．２ 新源 溪流诱捕

Ｐ．ｐｌｕｒｉｖｏｒａ Ｓ０４０２０３ 巩留 土壤诱捕

ＸＹＳ８５．１ 新源 土壤诱捕

ＸＹＳ７７．１ 新源 土壤诱捕

Ｐ．ｇｏｎａｐｏｄｙｉｄｅｓ ＸＹＷ１７１０．１ 新源 溪流诱捕

ＸＹＷ１７２３．３ 新源 溪流诱捕

ＸＹＳ４２ 新源 土壤诱捕

Ｐ．ｌａｃｕｓｔｒｉｓ ＸＹＷ１７０１．３ 新源 溪流诱捕

ＸＹＷ１７１１．１ 新源 溪流诱捕

ＸＹＷ１７２４．４ 新源 溪流诱捕

１．１．２　寄主叶片　试验选取新疆天山野果林中主
要的群系树种———苹果、杏、核桃、山楂的健康叶片

作为试验材料，摘取叶片时，选择中龄、完整且大小

相近的叶片，连同叶柄一起摘取。由于核桃叶片过

大，后在实验室进行了剪切。

１．１．３　水琼脂　配置５％的水琼脂（５ｇ琼脂＋９５ｇ
蒸馏水）灭菌后备用。

１．２　试验方法
利用菌丝块接种离体叶片［６－７］的试验方法。

１．２．１　菌丝块获取　将实验室存有的菌株活化后，
转入Ｖ８培养基培养，当菌丝长满培养基时，利用直
径１ｃｍ的玻璃打孔器进行打孔备用。
１．２．２　叶片处理　在野外采取新鲜健康的苹果、
杏、核桃、山楂叶片各５０片，带回实验室用蒸馏水冲
洗干净，再用沾有７５％酒精的脱脂棉擦拭叶片。将
叶片放入垫有滤纸的已灭菌的玻璃培养皿中。

１．２．３　接种　将装有叶片的玻璃培养皿拿至超净
工作台内，利用接种针在叶片中部穿刺伤害，每个叶

片穿刺３个伤口。将打孔后的圆形菌丝块放置伤口
上，并用水琼脂进行覆盖封口。每个菌株设３组重
复，共（１３菌株 ＋１对照）×３个重复 ×４种寄主叶
片＝１６８个样本，每个树种设一组对照，对照进行穿
刺后，接种无菌种的相同 Ｖ８培养基，并用水琼脂覆

盖。将叶片放入２５℃的恒温光照培养箱中培养一
周，每日１２ｈ光照，光照度为３００００ｌｕｘ，１２ｈ黑暗。
１．２．４　再分离　取出产生病斑的叶片，将病健交界
处切成１ｃｍ×１ｃｍ的小块，放入 ＣＡＲＰ＋选择性培
养基中进行再分离，观察检验致病菌是否为疫霉

菌株。

１．３　数据处理
在穿刺部位，利用十字交叉法测量１周后叶片

病斑的长度和宽度，根据椭圆面积计算公式（Ｓ＝
πａｂ，π为圆周率，ａ、ｂ分别为半长轴和半短轴长）计
算病斑面积大小，叶片边缘产生的变色不计为病斑

大小。取３组重复的平均值作为该菌株号的病斑大
小，将同种菌不同菌株号的平均值作为该菌种的病

斑大小［７］。并通过Ｒｘ６４３．５．１．软件对数据进行双
因素方差分析，判定树种及菌种间对叶片病斑是否

有显著性差异，并绘制直方图。

２　结果与分析
２．１　病斑大小及显著性分析

不同疫霉菌株接种不同寄主叶片后，产生的病

斑大小如图１，通过测量计算，病斑面积见表２。其
中病斑最大的为菌株编号ＸＹＳ８５．１（Ｐ．ｐｌｕｒｉｖｏｒａ）侵
染的核桃叶片，平均病斑面积为１３．１２ｃｍ２，侵染面
积为０的有 ＧＬ１７１０．６、ＧＬＷ１７１７．８（Ｐ．ｇｒｅｇａｔｅ）侵
染的 苹 果 叶 片 和 ＧＬ１７１０．９（Ｐ． ｇｒｅｇａｔｅ）、
ＸＹＷ１７２２．２（Ｐ．ｓｐ．）侵染的山楂叶片。利用 Ｒ软
件对测量计算出的病斑面积进行有重复双因素方差

分析，所得的方差分析结果如表３所示。由此可知，
不同疫霉病原菌和不同寄主树种产生的病斑大小都

有极显著差异，说明菌种和树种的不同对叶片的病

斑大小皆有显著性影响。

２．２　病斑大小与病原菌关系
计算接种 ５种疫霉后植物叶片产生的病斑大

小，标准误差，利用Ｒ软件作图如图２。
由图２可知，５种疫霉菌接种４种寄主植物叶片

后皆产生病斑，说明其对该４种植物叶片都有致病
性。其中接种Ｐ．ｐｌｕｒｉｖｏｒａ后，植物叶片产生的病斑
最大，说明在这几种疫霉菌中，Ｐ．ｐｌｕｒｉｖｏｒａ对该４种
植物叶片的致病性最强。其次为 Ｐ．ｌａｃｕｓｔｒｉｓ疫霉
菌，Ｐ．ｇｒｅｇａｔｅ和Ｐ．ｇｏｎａｐｏｄｙｉｄｅｓ产生的叶片病斑大
小接近，说明两者对该４种植物叶片的致病性相近。
病斑最小的为Ｐ．ｓｐ．接种的叶片，说明该疫霉菌在
这几种疫霉菌中对４种植物叶片的致病性最小。

１３１
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ａ１ ｄ１依次为苹果、杏、山楂、核桃叶片接种Ｐ．ｇｒｅｇａｔｅ后产生的病斑。ａ２ ｄ２依次为苹果、杏、山楂、核桃叶片接种Ｐ．ｓｐ．后产生的
病斑。ａ３ ｄ３依次为苹果、杏、山楂、核桃叶片接种Ｐ．ｐｌｕｒｉｖｏｒａ后产生的病斑。ａ４ ｄ４依次为苹果、杏、山楂、核桃叶片接种 Ｐ．ｇｏ
ｎａｐｏｄｙｉｄｅｓ后产生的病斑。ａ５ ｄ５依次为苹果、杏、山楂、核桃叶片接种Ｐ．ｌａｃｕｓｔｒｉｓ后产生的病斑。ａ６ ｄ６依次为苹果、杏、山楂、核
桃叶片接种对照后产生的病斑。

ａ１ ｄ１：Ｓｐｏｔｓｓｉｚｅｏｆａｐｐｌｅ，ａｐｒｉｃｏｔ，ｈａｗｔｈｏｒｎａｎｄｗａｌｎｕｔｌｅａｖｅｓｉｎｏｃｕｌａｔｅｄｗｉｔｈＰｇｒｅｇａｔｅ；ａ２ ｄ２：Ｓｐｏｔｓｓｉｚｅｏｆａｐｐｌｅ，ａｐｒｉｃｏｔ，ｈａｗｔｈｏｒｎ
ａｎｄｗａｌｎｕｔｌｅａｖｅｓｉｎｏｃｕｌａｔｅｄｗｉｔｈＰｓｐ．；ａ３ ｄ３：Ｓｐｏｔｓｓｉｚｅｏｆａｐｐｌｅ，ａｐｒｉｃｏｔ，ｈａｗｔｈｏｒｎａｎｄｗａｌｎｕｔｌｅａｖｅｓｉｎｏｃｕｌａｔｅｄｗｉｔｈＰ．ｐｌｕｒｉｖｏｒａ；ａ４
ｄ４：Ｓｐｏｔｓｓｉｚｅｏｆａｐｐｌｅ，ａｐｒｉｃｏｔ，ｈａｗｔｈｏｒｎａｎｄｗａｌｎｕｔｌｅａｖｅｓｉｎｏｃｕｌａｔｅｄｗｉｔｈＰ．ｇｏｎａｐｏｄｙｉｄｅｓ；ａ５ ｄ５：Ｓｐｏｔｓｓｉｚｅｏｆａｐｐｌｅ，ａｐｒｉｃｏｔ，ｈａｗｔｈｏｒｎ
ａｎｄｗａｌｎｕｔｌｅａｖｅｓｉｎｏｃｕｌａｔｅｄｗｉｔｈＰ．ｌａｃｕｓｔｒｉｓ；ａ６ ｄ６：Ｓｐｏｔｓｓｉｚｅｏｆａｐｐｌｅ，ａｐｒｉｃｏｔ，ｈａｗｔｈｏｒｎａｎｄｗａｌｎｕｔｌｅａｖｅｓｉｎｏｃｕｌａｔｅｄｗｉｔｈｂｌａｎｋｃｏｎｔｒｏｌ

图１　病斑大小
Ｆｉｇ．１　Ｓｉｚｅｏｆｌｅａｖｅｓｓｐｏｔｓ

表２　菌株接种叶片病斑大小
Ｔａｂｌｅ２　Ｔｈｅｓｉｚｅｏｆｌｅａｆｓｐｏｔｓｉｎｏｃｕｌａｔｅｄｂｙｔｈｅｓｔｒａｉｎ ｃｍ２

种名 Ｓｐｅｃｉｅｓ 菌株号 Ｓｔｒａｉｎｎｏ． 苹果 Ａｐｐｌｅ 杏 Ａｐｒｉｃｏｔ 山楂 Ｈａｗｔｈｏｒｎ 核桃 Ｗａｌｎｕｔ
Ｐ．ｇｒｅｇａｔｅ ＧＬ１７１０．６ ０±０ ２．５６±０．７４ ２．３９±１．４ １．５８±０．３５

ＧＬ１７１０．９ ０．０３±０．０３ ２．３５±０．０６ ０±０ ８．５７±０．７７
Ｐ．ｓｐ． ＧＬＷ１７１７．８ ０±０ １．９１±０．６８ ０．０１±０．０１ ２．０７±０．５４

ＸＹＷ１７２２．２ ０．３±０．２８ １．９４±０．６６ ０±０ ０．８７±０．６４
Ｐ．ｐｌｕｒｉｖｏｒａ Ｓ０４０２０３ ０．６７±０．４４ ３．５６±１．７１ ４．４６±２．１４ １１．８８±３．９９

ＸＹＳ８５．１ ０．４±０．０７ ４．９±２．３６ ２．４２±０．７２ １３．１２±２．３４
ＸＹＳ７７．１ ３．１９±１．６９ ３．０６±２．６２ １．３２±１．０２ １０．０８±４．７６

Ｐ．ｇｏｎａｐｏｄｙｉｄｅｓ ＸＹＷ１７１０．１ ０．０２±０．０２ ０．７６±０．３４ ０．０１±０．０１ ４．２５±２．３９
ＸＹＷ１７２３．３ ０．１７±０．１７ ３．７２±１．２８ ０．９５±０．９４ ２．７３±１．２５
ＸＹＳ４２ ０．０４±０．０１ ３．４１±０．２９ ０．５±０．１５ ７．４１±５．２１

Ｐ．ｌａｃｕｓｔｒｉｓ ＸＹＷ１７０１．３ １．２８±０．８６ ３．２６±１．８ ２．５１±１．５１ ４．０２±０．６３
ＸＹＷ１７１１．１ １．５６±０．１９ ５．３１±０．６８ ２．２１±０．８５ ４．４５±０．７６
ＸＹＷ１７２４．４ １．８３±０．７２ ２．１２±０．７ ２．２１±０．２７ ５．７３±４．２９
对照 ０．１２±０．１２ ０±０ ０．５５±０．５４ ０．０１±０．０１
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　　 表３　双因素方差分析表
Ｔａｂｌｅ３　ＡＮＯＶＡｓｏｆｅｆｆｅｃｔｓｏｆｔｒｅｅｓａｎｄＰｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ

ｏｎｓｐｏｔｓｓｉｚｅ
因素

Ｅｆｆｅｃｔ
自由度

ＤＦ
Ｆ值
Ｆ

Ｔｒｅｅｓ ３ ２７．６３１

Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ ４ １１．０５２

Ｒｅｓｉｄｕａｌｓ １２

Ｓｉｇｉｆ．ｃｏｄｅｓ：０．００１．０．０１

图２　不同疫霉菌接种叶片后病斑大小
Ｆｉｇ．２　Ｓｉｚｅｏｆｔｈｅｌｅａｖｅｓｓｐｏｔｓａｆｔｅｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ

对比５种疫霉菌接种叶片后产生的病斑大小，总结
其病斑大小依次为：Ｐ．ｐｌｕｒｉｖｏｒａ＞Ｐ．ｌａｃｕｓｔｒｉｓ＞
Ｐ．ｇｒｅｇａｔｅ≈Ｐ．ｇｏｎａｐｏｄｙｉｄｅｓ＞Ｐ．ｓｐ．，对４种叶片的
致病性大小依次为：Ｐ．ｐｌｕｒｉｖｏｒａ＞Ｐ．ｌａｃｕｓｔｒｉｓ＞Ｐ．
ｇｒｅｇａｔｅ≈Ｐ．ｇｏｎａｐｏｄｙｉｄｅｓ＞Ｐ．ｓｐ．。
２．３　病斑大小与寄主关系

计算４种植物叶片被接种后产生的病斑大小，
标准误差，利用Ｒ软件作图如图３：

由图３可知，４种寄主植物叶片皆产生病斑，说
明其叶片对５种疫霉菌皆感病。其中，核桃叶片产
生的病斑最大，说明在这４种树种中，核桃叶片最易
感病，其次为杏树叶片，在杏树叶片中接种５种疫霉
菌后产生的病斑大小差异不大，说明杏树叶片对这

５种疫霉菌的感病性差异不大。接种后苹果叶片产
生的病斑最小，说明苹果叶片在这４种寄主树种叶
片中，不易感病。对比４种植物叶片接种后产生的
病斑大小，总结其病斑大小依次为：核桃＞杏＞山楂
＞苹果，叶片感病性依次为：核桃 ＞杏 ＞山楂 ＞
苹果。

图３　不同寄主叶片接种疫霉菌后病斑大小

Ｆｉｇ．３　Ｓｉｚｅｏｆｔｈｅｌｅａｖｅｓｓｐｏｔｓａｆｔｅｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｌｅａｖｅｓｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ

３　讨论
当前致病性研究多为１种病原物作用于１种寄

主植物，本试验通过５种病原和４种寄主的多维角
度对新疆野苹果林内疫霉对叶片的致病性进行差异

性探究。Ｐ．ｐｌｕｒｉｖｏｒａ于２００９年被详细描述，寄主广
泛，并造成了许多原生树种甚至生态系统的毁灭性

衰退，被认为是目前最具威胁的疫霉属物种，具有强

致病性［８－１２］。在本试验中，Ｐ．ｐｌｕｒｉｖｏｒａ对寄主叶片
的致病性最强，与当前研究结果一致。Ｐ．ｌａｃｕｓｔｒｉｓ
于２０１２年被详细描述，在栎树和李树的灌根试验
中，其引起显著的根系损伤和细根坏死。在对杏树、

桃树进行茎段菌丝块接种试验时，具有中等致病性，

引起的病斑长分别为３ｃｍ，６ｃｍ［１３］。Ｐ．ｇｒｅｇａｔａ属
ｃｌａｄｅ６，于２０１１年被详细描述，该族群大多都有致病
性，而Ｐ．ｇｒｅｇａｔａ能抑制植物的生长却很难造成植
物死亡，其有致病性但不强［１４－１５］。Ｐ．ｇｏｎａｐｏｄｙｉｄｅｓ
可寄生蔷薇科、松科等１１科寄主植物，导致栎树的
根系腐烂和茎部病变，且其致病性总与潮湿的部位

有关，但引起的病害程度较小，属于弱致病菌［１６］。

Ｐ．ｓｐ．疑似新种，致病性有待探究，就本试验来说，
对５种寄主叶片的致病性较弱。

相同的菌株接种不同的树种叶片后，产生的叶

片病斑大小不同，可能与叶片的厚薄、有无绒毛有

关。就本试验而言，较薄且无柔毛的核桃叶片更易

感病，而有柔毛的苹果叶片则较难感病。同时，苹

果、杏、山楂为蔷薇科（Ｒｏｓａｃｅａｅ）植物，核桃为胡桃
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科（Ｊｕｇｌａｎｄａｃｅａｅ）植物。据本实验推测新疆野果林
内的疫霉菌较蔷薇科植物叶片更易侵染胡桃科植物

叶片。

试验中发现部分山楂叶片的基部有大面积病

斑，由图４所示，可能是疫霉菌在伤口处侵入后，沿
主叶脉对叶片基部进行了侵染。但本试验中，对照

组也出现了微小病斑，说明在试验过程中可能有其

他病原菌通过叶片伤口进行了侵染。

图４　山楂接种疫霉后产生的病斑
Ｆｉｇ．４　Ｔｈｅｌｅａｖｅｓｓｐｏｔｓｏｆｈａｗｔｈｏｒｎ

４　结论
通过利用菌丝块接种离体叶片的方法，对新疆

野果林疫霉菌对植物叶中致病性的研究可以得出以

下结论：①Ｐ．ｐｌｕｒｉｖｏｒａ、Ｐ．ｌａｃｕｓｔｒｉｓ、Ｐ．ｇｒｅｇａｔｅ、Ｐ．
ｇｏｎａｐｏｄｙｉｄｅｓ、Ｐ．ｓｐ．５种疫霉菌对苹果、杏、山楂、核
桃的植物叶片致病性有显著性差异，苹果、杏、山楂、

核桃４种植物叶片对以上疫霉菌的感病性亦有显著
性差异，即疫霉的病原菌种类和寄主叶片的植物种

类都会影响病斑的大小。②在新疆采集的５种疫霉
菌对苹果、杏、山楂、核桃叶片的致病性大小依次为

Ｐ．ｐｌｕｒｉｖｏｒａ＞Ｐ．ｌａｃｕｓｔｒｉｓ＞Ｐ．ｇｒｅｇａｔｅ≈Ｐ．ｇｏｎａｐｏ
ｄｙｉｄｅｓ＞Ｐ．ｓｐ．。③寄主植物叶片对以上疫霉菌的
感病性大小依次为核桃＞杏＞山楂＞苹果。该研究
表明在新疆野果林防治疫霉时，应多注重Ｐ．ｐｌｕｒｉｖｏ
ｒａ、Ｐ．ｌａｃｕｓｔｒｉｓ的防治，同时新疆野核桃林作为重要
的经济树种林，应多关注其健康状况，提前做好预防

措施，尽量减少疫霉菌对野核桃林的危害。在此研

究基础上，未来的试验可通过灌根、菌丝块接种茎部

等植物活体接种试验，进一步深入研究新疆野果林

疫霉菌对野果林内树种的致病性影响，以期对野果

林进行及时有效的保护。
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