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摘 要:为了解陕西和山西两省小麦茎基腐病害的病原菌种类组成及其致病力的差异,于2023年春季在

这两个省份的35个采样点采集了663份具有茎基腐病症状的病株,对每个采样点随机选择的5株样品进行

病菌分离,并开展了形态学及ITS和真菌毒素trichothecenebiosynthetic1(Tri1)序列的分子鉴定,同时随机

选取32份假禾谷镰孢菌进行小麦苗期致病力鉴定。结果表明,从175份培养物分离得到138株菌系,菌系的

形态学及序列特征分析鉴定得到85株镰孢菌系,其中假禾谷镰孢菌Fusariumpseudograminearum72株(占比

84.71%),三线镰孢菌F.tricinctum7株(占比8.24%),禾谷镰孢菌F.graminearum3株(占比3.53%),燕麦

镰孢菌F.avenaceum2株(占比2.35%),拟轮枝镰孢菌F.verticillioides1株(占比1.18%)。不同菌系之

间致病力存在显著差异。此外,利用本研究开发的Tri1基因特异性标记能够有效地区分假禾谷镰孢菌和禾谷

镰孢菌。由此可见,陕西和山西两省小麦茎基腐病优势病原菌均为假禾谷镰孢菌,不同样本分离得到的假禾

谷镰孢菌菌株对小麦幼苗的致病力存在显著差异。
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Abstract:InordertostudythespeciescompositionanddifferencesinpathogenicityofFusariumcrown
rotofwheatpathogensinShaanxiandShanxiProvinces,663strainsdisplayingcrownrotsymptoms
weresystematicallycollectedfrom35samplingsitesinShaanxiandShanxiprovincesinthespringof
2023.Subsequently,fivestrainswererandomlyselectedfromeachsamplingsiteforpathogenisola-
tion,andmorphologicalobservationandthemolecularidentificationofITSandtrichothecenebiosyn-
thetic1(Tri1)sequenceswerecarriedout.138strainswereisolatedfrom175cultures,and85strains
ofFusariumspp.wereidentifiedbymorphologicalandsequenceanalysis:including72strainsofFu-



sariumpseudograminearum (84.71%),7strainsofF.tricinctum(8.24%),3strainsofF.gra-
minearum(3.53%),2strainsofF.avenaceum(2.35%),and1strainofF.verticillioidis(1.18%).
TheresultsshowedthatF.pseudograminearum wasidentifiedasthedominantpathogencausingFu-
sariumcrownrotofwheatinShaanxiandShanxiProvinces.Furthermore,32strainsofF.pseud-
ograminearum wererandomlyselectedtoidentifythepathogenicityofwheatseedlings.Itwasfound
thatthereweresignificantdifferencesinpathogenicityamongdifferentstrains.Inaddition,theTri1
genespecificmarkerwasdevelopedinthisstudy.AlthoughthepolymorphismofTri1didnotdirectly
correspondtothedifferenceinpathogenicity,themarkereffectivelydistinguishedbetweenF.pseud-
ograminearumandF.graminearum.Insummary,thisstudyconfirmedthatthedominantstrainof
FusariumcrownrotofwheatinShaanxiandShanxiProvinceswereF.pseudograminearum,andthe
isolatesofF.pseudograminearumfromdifferentsampleshadsignificantdifferencesinpathogenicity
atseedlingstageofwheat.
Keywords:Fusariumcrownrot;Pathogenidentification;Fusariumpseudograminearum;Pathogenici-
tyanalysis

  由于气候变化和耕作制度的改变,小麦茎基

腐病(Fusariumcrownrotofwheat,FCR)呈不断

蔓延和加重趋势,对中国粮食的质量安全与生产

安全构成严重威胁[1,2]。该病害是由多种真菌复

合侵染而引起的一种土传病害[3],在小麦整个生

长周期均可发生。病菌在小麦播种期侵染会引起

烂种,苗期入侵会导致小麦茎基部褐变甚至腐烂,
抽穗后病情快速发展则造成小麦出现枯白穗[4]。
目前,小麦茎基腐病是一种世界性的重要病害,在
澳大利亚[5]、北美[6]、南非[7,8]等国家和地区的小

麦种植区均有发生,造成严重的粮食减产,逐步引

起各国重视。然而,在不同的国家和地区,由于生

态环境的差异,小麦茎基腐病的发生原因、致病菌

的组成以及优势病原菌都存在差异[9,10]。在澳大

利 亚,假 禾 谷 镰 孢 菌 (Fusarium pseudogra-
minearum)是其主要致病菌;然而在美国,小麦茎

基腐病则是由假禾谷镰孢菌、黄色镰孢菌(F.
culmorum)及燕麦镰孢菌(F.avenaceum)复合

侵染引起的[11]。在欧洲,黄色镰孢菌是主要的致

病真菌[12]。在中国,不同时期不同麦区引起小麦

茎基腐的优势病原菌也不一样。2012年中国首

次在河南省报道小麦茎基腐病,并鉴定主要致病

菌为假禾谷镰孢菌[13]。2013-2016年从河南省

采集的小麦茎基腐病病原菌研究中发现,分离频

率最高的是假禾谷镰孢菌[14]。但是,2009-2012
年南京农业大学团队在对包括河南在内的5个冬

小麦主产省采集茎基腐病样本研究中发现,主要

病原是亚洲镰孢菌(F.asiaticum)和禾谷镰孢

菌[10]。然而范学锋[15]对中国主要麦区小麦茎基

腐病病原菌年度间动态变化研究发现,各麦区的

优势群体存在一定差异,且数量不断增多。
由于秸秆还田、免深耕等技术措施的推行以

及气候因素等的影响,小麦茎基腐病病原菌在田

间不断积累,致使该病害呈发生范围扩大、危害程

度加重趋势[16]。2022年小麦茎基腐病发生面积

276.28万hm2,较2021年增加34.6%[17]。为监

测陕西省和山西省小麦茎基腐病的病原菌组成及

其致病力差异,本研究从两省的35个采样点采集

了茎基部褐变或腐烂的小麦组织,通过纯化、培
养、形态观察和序列比对,分析不同地区小麦茎基

腐病的病原菌种类及优势致病菌,并在温室条件

下测定其对小麦幼苗的致病力,以期为小麦茎基

腐病动态监测提供了理论依据,并为种质资源抗

病鉴定提供合理的菌系。

1 材料与方法

1.1 试验材料

1.1.1 样品采集

2023年5月-6月份在陕西省(咸阳市兴平

市、宝鸡市的凤翔区、陇县、眉县、岐山县、泾阳县、
渭南市的临渭区)和山西省(运城市的盐湖区、永
济市、闻喜县、万荣县、芮城县、晋城市的泽州县、
临汾市的曲沃县)的14个市区(县)35个采样点

(图1),采用五点采样法在小麦田间取样,每个采

样点采集15~50株具有小麦茎基腐病害典型症

状的发病植株,共获得663株小麦茎基腐病标样,
装入纸袋中并标注好采样地区、经纬度等相关信

息后带回实验室,用于病原菌的分离与鉴定。
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图1 陕西省和山西省采样点

Fig.1 SamplingmapsofShaanxiandShanxiProvinces

1.1.2 试验所用培养基

采用 马 铃 薯 葡 萄 糖 琼 脂(potatodextrose
agar,PDA)培养基、羧甲基纤维素(carboxym-
ethylcellulose,CMC)培养基和小米培养基进行

病原菌培养。

1.1.3 试剂耗材和仪器

试验所用试剂耗材主要有75%乙醇、无水乙

醇、无菌水、液氮、CTAB提取缓冲液(CTAB粉

末、氯化钠、1MTris-HCl、0.5MEDTA)、酚氯

仿、三氯甲烷、异丙醇、醋酸钠溶液、ddH2O、琼脂

糖、核酸染料、DL2000Marker、各规格离心管、各
量程移液枪枪头、剪刀、滤纸等。试验所用仪器主

要有超净工作台、各量程移液枪、电子天平、组织

研磨仪、台式离心机、台式pH计、96孔PCR仪、
紫外分光光度计、电烘干箱、制冰机、涡旋振荡器、
凝胶电泳仪、凝胶成像系统、高压灭菌锅、恒温培

养箱等。

1.2 试验方法

1.2.1 病原菌株的分离培养及形态学特征的观察

(1)预处理:从每个采样点随机选取5株样品

进行病原菌分离。轻轻抖去小麦茎基部和根系部

位的小块土壤及在样品表面黏附的其他附着物,
然后用自来水对小麦的茎基部和根系部位进行充

分清洗,最后将组织置于滤纸上,待样品表面残留

水分吸干后备用。
(2)表面消毒:用灭菌剪刀剪取若干段长度约

为0.3cm的预处理后组织的病健交界处,随后将

这些组织依次浸泡于75%乙醇中1.5min、3%的

次氯酸钠中2min进行表面消毒,取出后立即用

无菌水清洗3次,最后使用无菌滤纸充分吸干表

面残留的水分待用。
(3)培养:表面消毒后的组织放置于提前准备

好的含有100mg·mL-1 氨苄青霉素的PDA平

板上,用灭菌镊子轻压组织使其粘附在培养基上,
倒置于25℃条件下进行黑暗培养,2~3d后挑

选由分离组织上长出的典型而无杂菌的菌落,挑
取菌落的边缘菌丝转接至新的PDA平板上,待
菌落长出后依此方法转接三次得到纯培养物,将
其转接到新的培养基上,放置于25℃恒温培养箱

中黑暗培养5d左右,观察并记录菌落的形态特

征与菌丝颜色[3],同时打取8个菌饼放入含有50
mL的CMC培养基中,放置于25℃、200rpm·

min-1 条件下摇培4d,吸取10μL孢悬液制成玻

片,在荧光显微镜下观察分生孢子形态。

1.2.2 分离病原菌株的分子生物学鉴定

挑取待测菌株的边缘菌丝放入含有1~2颗

钢珠的2mL无酶无菌离心管中,置于液氮中迅

速冷冻,并用组织研磨仪研磨成粉状物,之后利用

CTAB法提取菌丝的基因组DNA,琼脂糖电泳及

吸光值质检合格后,稀释至100ng·μL-1 备用。
首先,利用ITS1和ITS4引物扩增rDNA-ITS区

域[18]。20μLPCR反应体系包含2×TaqPCR
MasterMix10μL(Vazyme),DNA模板3μL,10

μmol·L-1 的正反向引物各1μL,双蒸水5μL。
引物序列及扩增程序见表1,扩增产物用1.0%琼

脂糖凝胶在180V恒压下电泳进行分离,紫外灯
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下观察有无目标条带。有目标条带的菌株进一步

使用Tri1基因序列特异性引物Tri1F1/Tri1R进

行PCR扩增,反应体系同上,引物和扩增程序见

表1。电泳条带清晰并且与表1中预期大小一致

的PCR产物送擎科生物科技股份有限公司进行

测序。同时在NCBI上下载已知镰孢菌的ITS和

Tri1基因序列,将本研究测序获得的序列一起利

用DNAMAN(版本6.0.3.99)进行多序列比对,
并用MEGA(版本11.0.13)构建相关菌株的最大

似然进化树。

1.2.3 病原菌对温室小麦苗期的致病力测定

基于上述形态学特征观察及分子生物学鉴定

结果,随机选取32株假禾谷镰孢菌菌株,将纯化

培养后保存在甘油中的菌饼接种到新的PDA培

养基上进行活化,接菌的平板倒置于25℃培养箱

培养3~5d,用打孔器取活化好的菌落边缘菌饼,
转入小米培养基中进行扩繁,待菌丝分布均匀并

且布满锥形瓶时,即可使用。采用室内盆栽试验

评价不同地区的假禾谷镰孢菌菌株的致病力差

异。将灭菌土转入规格大小为7cm×7cm×7
cm的黑色塑料花盆中,称取120g灭菌土倒入其

中,挑选大小一致且籽粒饱满的健康国麦301种

子,每个花盆中播种6粒,播种完成后盖土20g。

7d后接种假禾谷镰孢菌,称取2g小米病粒均匀

铺撒于花盆中,然后在病粒表面撒浅浅一层粗麦

麸,最后称取30g土壤于表面铺平,空白对照组

撒粗麦麸和灭菌的小米培养基(不接种病原菌)。
每个处理重复3次。接种后的培养条件为,25
℃恒温,光周期为12h光照和12h黑暗。培养

期间要关注幼苗生长状况,根据需要进行浇水,
接种30d后借鉴POOLE等[19]的分级鉴定标准

(表2)对小麦发病情况进行调查并计算发病率

和病情指数。

1.3 数据分析

利用Excel2016对试验数据进行统计,并计

算其平均值与标准误差,在R(version4.3.2)中
用进行单因素方差分析并应用 multcomp包的

duncan.test函数进行多组样本间差异显著性分

析,显著性水平为0.05。

2 结果与分析

2.1 分离菌株的菌落特征及分子生物学鉴定

经病菌分离,175份培养物成功获得138株

菌系。根据菌落形态特征及病原菌株生长特点,
初步鉴定所分离到的菌株包含有5个种类的镰孢

菌,分别是假禾谷镰孢菌、禾谷镰孢菌、三线镰孢

菌、燕麦镰孢菌和拟轮枝镰孢菌(图2),具体类型

需要结合特异序列进行分子鉴定。

表1 PCR扩增引物及程序

Table1 PrimersandamplificationconditionsofPCR

位点
Locus

引物名称
Primername

引物序列
Primersequence(5'-3')

大小
Size/bp

PCR程序
PCRprogram

ITS
ITS1 TCCGTAGGTGAACCTGCGG 540

ITS4 TCCTCCGCTTATTGATATGC
94℃10min;94℃30s,56℃30s,
72℃1min,35cycles;72℃5min

Tri1
Tri1F1 CTGTCATGGCTCTCATCACCA 1760

Tri1R CTAGTCATCCTGTACCAATTCCAA
94℃10min;94℃30s,58℃30s,
72℃1min,35cycles;72℃5min

表2 小麦苗期茎基腐病分级鉴定标准

Table2 GradingandidentificationcriteriaforFusariumcrownrotofwheatatseedlingstage

病情等级
Gradeofcondition

分级标准
Gradingcriteria

0 植株无症状 Theplantsareasymptomatic

1 植株在土壤表面部分明显变褐或第1叶鞘出现轻微症状
Theplantisvisiblybrownedonthesurfaceofthesoilorhasmildsymptomsinthe1stleafsheath

3 植株第1叶鞘明显变褐,但叶鞘未变黑
Thefirstleafsheathoftheplantturnedbrownobviously,buttheleafsheathdidnotturnblack

5 植株第1叶鞘变黑或者第2叶鞘变褐
Thefirstleafsheathoftheplantturnsblackorthesecondleafsheathturnsbrown

7
植株第3叶鞘出现变褐症状,或植株因发病而发育迟缓或接近死亡
Thethirdleafsheathoftheplantshowssymptomsofbrowning,ortheplantisstuntedorneardeathdueto
theonsetofthedisease

9 植株死亡 Theplantdies
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  A、F、K:假禾谷镰孢菌;B、G、L:禾谷镰孢菌;C、H、M:三线镰孢菌;D、I、N:燕麦镰孢菌;E、J、O:拟轮枝镰孢菌。A~E:PDA培养基

上菌落正面;F~J:PDA培养基上菌落背面;K~O:分生孢子。Bar=20μm。
A,F,K:F.pseudograminearum;B,G,L:F.graminearum;C,H,M:F.tricinctum;D,I,N:F.avenaceum;E,J,O:F.

verticillioides.A-E:AppearanceofthecolonyonthefrontofPDAmedium;F-J:AppearanceofthecolonyonthebackofPDAmedi-
um;K-O:Conidia.Bar=20μm.

图2 分离的5种小麦茎基腐病病原菌的菌落与分生孢子的形态特征

Fig.2 ColonyandconidiamorphologicalcharacteristicsofthefiveisolatedpathogensofFusariumcrownrotofwheat

  对分离获得的138株菌系提取DNA后,利
用引物ITS1/ITS4进行PCR扩增检测,结果表

明,待测菌株均能扩增出明亮的大小500bp左右

单一条带(图3A)。将扩增产物测序后与 NCBI
数据库中进行BLAST比对,发现分离鉴定的菌

株有85株为镰孢菌,其中72株与假禾谷镰孢菌

序列相似,7株与三线镰孢菌相似,3株与禾谷镰

孢菌序列相似,2株与燕麦镰孢菌相似,1株与拟

轮枝镰孢菌相似,相似性均达到99%~100%。
选取ITS扩增中有目的条带的菌株进一步利用

引物 Tri1F1/Tri1R对菌株进行扩增检测,待测

菌株均可以扩增出1700bp左右的片段(图3B),
阴性对照未扩增出任何条带,表明PCR扩增合格

且检测结果可靠。

2.2 利用Tri1序列构建系统进化树

将Tri1基因片段扩增的产物测序后与NCBI
数据库中进行检索及比对,随后下载前100条序

列已知镰孢菌对应片段。将测序获得序列与下载

序列放在一起,用 MEGA构建进化树。为了更

好地展示本研究菌系的结果,挑选了100条序列

中的3条已知假禾谷镰孢菌Tri1序列,并且随机

选择了6条禾谷镰孢菌Tri1序列,红色高亮的禾

谷镰孢菌BQ-2与NCBI下载的禾谷镰孢菌序列

聚为一起,与其他鉴定为假禾谷镰孢菌明显聚为

两大类,表明该位点可用于区分禾谷与假禾谷镰

孢菌(图4)。

  M:DL2000标记;1~9:不同镰孢菌菌株;CK:阴性对照。

M:DL2000marker;1-9:DifferentFusariumstrains;CK:Negativecontrol.
图3 rDNA-ITS(A)和Tri1(B)基因片段扩增结果

Fig.3 ResultsofamplificationofrDNA-ITS(A)andTri1 (B)genefragments

·235· 麦 类 作 物 学 报                  第45卷



  红色高亮的禾谷镰孢菌。
Fusariumgraminearumhighlightedinred.

图4 部分镰孢菌菌株的系统发育树

Fig.4 PhylogenetictreeofsomeFusariumstrains

2.3 两省小麦茎基腐病病原菌的种类组成及分

布特征

通过形态学和特异序列鉴定,从陕西和山西

两省35个采样点共分离出85株镰孢菌,共有5
个种。其中,72株菌株被鉴定为假禾谷镰孢菌,
占总分离菌株的84.71%;7株菌株被鉴定为三线

镰孢菌,占8.24%;3株菌株被鉴定为禾谷镰孢

菌,占3.53%;2株菌株被鉴定为燕麦镰孢菌,
占2.35%;1株菌株被鉴定为拟轮枝镰孢菌,
占1.18%(表3)。这表明假禾谷镰孢菌在陕西

省和山西省都为优势病原菌;三线镰孢菌分别在

陕西省宝鸡市岐山县、山西省晋城市泽州县和山

西省运城市芮城县分离到1、5和1株;禾谷镰孢

菌在陕西省宝鸡市岐山县和山西省临汾市曲沃县

分别分离出了1、2株;燕麦镰孢菌在陕西省宝鸡

市岐山县和山西省晋城市泽州 县 各 分 离 到1

株;拟轮枝镰孢菌在山西省临汾市曲沃县分离

获得1株。

2.4 不同地区的假禾谷镰孢菌的致病力测定

为了明确不同假禾谷镰孢菌菌株对小麦的致

病性差异,在不同采样点随机选取了1~2个菌系

开展了苗期致病力测定,结果显示,不同采样地点

或同一采样地点分离获得的假禾谷镰孢菌对小麦

均有一定的致病性(表4)。病情指数为30.00~
95.37,发病率为30.00%~100%;多重检验发现

不同省份的采样点及同一省份的不同采样点的假

禾谷镰孢菌菌株之间致病力分化较为明显(表

4),如分离自山西省永济市栲栳镇吕封村 YL-1
和山西省永济市董村农场YD-1,引起小麦茎基腐

病的病情指数分别为91.67和59.26,说明分离

自同一省份不同区域的两个菌株的病情指数具有

显著差异。

表3 鉴定的小麦茎基腐病病原菌的种类及数量

Table3 SpeciesandquantityofisolatedpathogenscausingFusariumcrownrotofwheat

省份
Province

分离菌株的种类与数量 Typeandnumberofisolates

假禾谷镰孢菌
F.pseudograminearum

三线镰孢菌
F.tricinctum

禾谷镰孢菌
F.graminearum

燕麦镰孢菌
F.avenaceum

拟轮枝镰孢菌
F.verticillioides

分离总株数
Totalnumber
ofisolated
strains

陕西Shaanxi 27 1 1 1 0 30

山西Shanxi 45 6 2 1 1 55

总计 Total 72 7 3 2 1 85
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表4 分离自不同地区的假禾谷镰孢菌致病力测定结果

Table4 Resultsofthepathogenicitytestof
F.pseudograminearumisolatedfromvariousregions

菌株编号
Strainnumber

病情指数
Diseaseindex

发病率
Diseaseincidence/%

MW-3 95.37±3.34a 100a

WQ-5 94.44±3.21a 100a

YL-1 91.67±1.67ab 100a

YL-3 90.74±4.90ab 100a

QC-1 87.97±1.86abc 100a

YR-1 85.27±0.45abcd 100a

PX-2 81.91±5.38abcde 100a

MW-4 81.35±3.25abcdef 91.67±8.33a

TX-3 80.83±1.27abcdef 100a

LW-1 79.66±6.70abcdef 100a

YD-2 78.24±4.70abcdef 100a

DK-2 77.78±3.46abcdef 100a

WQ-3 76.85±8.23abcdefg 100a

BS6-5 75.92±4.04abcdefg 100a

LC-1 75.42±10.01abcdefg 91.67±8.33ab

DK-1 73.96±1.04abcdefg 100a

DD-1 72.64±4.41abcdefg 100a

BY-4 70.82±4.26abcdefg 100a

SC-1 70.42±6.14abcdefg 91.67±8.33ab

SC-3 69.31±10.05abcdefg 100a

LW-2 69.01±5.11abcdefg 100a

DK-4 65.28±1.39bcdefgh 100a

YL-2 63.89±7.35bcdefgh 100a

YH-5 61.11±3.87cdefghi 100a

YD-1 59.26±3.70defghi 100a

YT-5 57.39±5.90defghij 91.67±8.33ab

PX-4 56.11±1.11efghij 83.33±8.33b

YD-4 55.16±2.60efghij 91.67±8.33ab

DD-5 53.33±3.33fghij 68.33±9.28c

XZ-1 38.33±2.55hij 61.67±7.26c

XC-3 35.28±4.47ij 55.00±10.41c

GW-4 30.00±5.00j 30.00±5.00d

3 讨论

本研究与2013-2016年黄淮海地区标样及

2019年陕西省标样研究结果相比,未分离出尖孢

镰孢菌、层出镰孢菌及木贼镰孢菌等,多分离出燕

麦镰孢菌和拟轮枝镰孢菌[14,20]。这可能是由于

不同采集地点的生态环境差异所引起的,需要进

一步的研究证实。
从分离菌系占比来看,本研究中引起陕西省

和山西省小麦茎基腐病的优势病原菌是假禾谷镰

孢菌。朱运启等[20]于2019年从陕西省茎基腐标

样中分离出的假禾谷镰孢菌和禾谷镰孢菌占比分

别为89.73%与1.34%,整体比例相近,表明最近

几年引起陕西省小麦茎基腐病的病原菌种类稳

定。吴斌等[9]于2016年研究发现假禾谷镰孢菌

是山东省小麦茎基腐病优势种(占比68.18%);
高飞等[21]于2019-2020年对河南省茎基腐小麦

样品鉴定分析也得出相同结论,其假禾谷镰孢菌

的占比达到95.41%。整体来看,目前引起中国

小麦茎基腐病的优势菌源为假禾谷镰孢菌,不同

麦区占比略有差异。本研究明确了陕西省和山西

省小麦茎基腐病病原菌的种类及优势菌群,为小

麦茎基腐病害鉴定需要使用的菌种提供了指导。
本研究中,分离自两个不同省份以及同一个

省份的不同区域得到的假禾谷镰孢菌菌株在苗期

对小麦植株致病力存在明显的差异。其中,从陕

西省宝鸡市眉县分离出的菌株 MW-3致病力最

强,并且相对于朱运启等[20]于2019年从陕西省

宝鸡市眉县分离的假禾谷镰孢菌致病力有所增

加。致病力分化的产生原因可能与地理分布和气

候条件有关,尚待进一步研究验证。此外,目前用

于菌系分子鉴定的通用引物ITS1/ITS4、保守基

因EF-1α及假禾谷镰孢特异性引物FPG1只能区

分到种水平[22],为了开发出能够指示致病力的标

记,本研究尝试通过设计产生真菌毒素trichothe-
cenebiosynthetic1(Tri1)基因的保守引物构建进

化树来区分,虽然该位点可以准确区分假禾谷镰

孢菌和禾谷镰孢菌,但是与致病性并不相关。这

可能因为镰孢菌致病性较为复杂,难以用单个基

因进行指示。本研究的尝试,一方面开发了特异

性区分假禾谷镰孢菌和禾谷镰孢菌的标记,另一

方面为利用镰孢菌产生真菌毒素基因开发更多特

异性位点提供了一个思路。
随耕作制度和气候变化的影响,当前小麦茎

基腐病的发生具有诸多不确定因素,有必要对茎

基腐病的发生动态进行精准预测[23]。在小麦茎

基腐病害发生逐年严重的情况下,亟需加强监测

调查,建立监测预警体系,对小麦茎基腐病原菌进

行连续多年的监测,为小麦茎基腐病的防控提供

理论依据。
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