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摘 要:镰孢菌是引起小麦赤霉病的主要病原。为了解导致云贵地区小麦赤霉病的镰孢菌组成及其致病

力,对2023年9月份从云贵4州9县市夏季种植小麦和自生麦苗上采集的赤霉病穗标样进行了镰孢菌分离,

用特异性引物F16F/R扩增初筛菌株EF-1α基因并进行测序,对不同种镰孢菌的代表性菌株进行了室内菌丝

生长速率、产孢量和田间致病力测定。结果表明,在云贵地区小麦赤霉病样品中共分离到95株镰孢菌,分属

于7个种,其中33株为南方镰孢菌(Fusariummeridionale),占分离菌株总数的34.7%,为该地区小麦赤霉病

的优势种;其次为22株亚洲镰孢菌(F.asiaticum)和22株禾谷镰孢菌(F.graminearum),均占分离菌株总数的

23.2%;再次为9株布氏镰孢菌(F.boothii),占分离菌株总数的9.5%;检测到6株木贼镰孢菌(F.equiseti)、

2株燕麦镰孢菌(F.avenaceum)和1株为蒲苇镰孢菌(F.cortaderiae)。不同种镰孢菌的菌丝生长速率和产

孢量存在差异,燕麦镰孢菌的菌丝生长速率最低,但产孢量最高;南方镰孢菌和禾谷镰孢菌的致病性最强,燕

麦镰孢菌的致病性最弱;同种镰孢菌的不同菌株间的菌丝生长速率、产孢量和致病力亦存在差异。由此说明

南方镰孢菌为云贵麦区小麦赤霉病的优势种,存在高比例的布氏镰孢菌(9.5%),均属国内首次报道。
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Abstract:FusariumspeciesisthemainpathogencausingwheatFusariumheadblight(FHB).Tomo-
nitorthecompositionandpathogenicityofwheatFHBspeciesinYunnanandGuizhouregions,spike
samplesofFHBwerecollectedasmaterialsfromsummerwheatandself-growingwheatin9counties
of4citiesinYunnanandGuizhouRegionsinSeptember2023.TheFHBstrainswereisolatedusing
histopathologyandidentifiedbythespecificprimersF16F/RamplificationcombinedwithEF-1αgene
sequence.RepresentativestrainsofdifferentFusariumspecieswereselectedformycelialgrowthrate,



sporeproductionandfieldpathogenicitytesting.Theidentificationresultsofpathogenicspeciesre-
vealedthattherewererelativelyabundantpathogenicspeciescausingFHBinYunnanandGuizhouRe-
gions.Totally,95Fusariumstrainswereisolated,belongingtosevenFusariumspecies,ofwhich33
strainswereidentifiedasF.meridionale,accountingfor34.7% ofthetotalnumberofisolated
strains.F.meridionaleisthedominantspeciesofwheatFHBintheYunnanandGuizhouRegions,

followedby22strainsofF.asiaticumand22strainsofF.graminearum,individuallyaccountingfor
23.2%ofthetotalnumberofisolatedstrains.NinestrainsofF.boothiiwereidentified,accounting
for9.5%ofthetotalnumberofisolatedstrains.SixstrainsofF.equiseti,twostrainsofF.avena-
ceumandonestrainofF.cortaderiaewerealsodetected.Thepathogenicitytestresultsshowedthat
thereweredifferencesinmycelialgrowthrateandsporeproductionamongdifferentspeciesofFHB.
ThemycelialgrowthrateofF.avenaceum wasthelowest,butthesporeproductionwasthehighest.
F.meridianeandF.graminearumshowedthestrongestpathogenicity,whileF.avenaceumshowed
theweakestpathogenicity.TherewasalsodifferentiationinFusariumamongdifferentstrainsofthesamedisease
species.TheF.meridianewasthedominantpathogenicspeciesofwheatFHBandtherewasahighproportion
ofF.boothii(9.5%)intheYunnanandGuizhouwheatregions,whichisthefirstreportinChina.
Keywords:Fusariumheadblight;Dominantspecies;Fusariummeridionale;Pathogenicity

  小麦赤霉病(Fusariumheadblight,FHB)是
威胁小麦安全生产的世界范围的重要病害,其病

原菌可导致多种禾本科作物发病,对小麦的危害

最严重[1]。随着全球气候变暖、耕作制度的改变,
赤霉病在中国长江中下游、江淮、黄淮海麦区发生

频繁,且呈现北移西扩的趋势,已成为制约该区域

小麦安全生产的重要限制因素[2-4]。小麦赤霉病

可造成小麦减产、品质下降,其病原菌还能产生多

种危害人畜健康的真菌毒素[3-6]。
据报道,小麦赤霉病由镰孢菌属为主的17种

病原真菌引起[7]。20世纪80年代,在中国21个

省(市、区)小麦赤霉病样品中,共鉴定出18种镰

孢菌,其中禾谷镰孢菌为优势种[8]。禾谷镰孢菌

(Fusariumgraminearum)在世界范围内广泛分

布[9]。亚洲镰孢菌(F.asiaticum)和禾谷镰孢菌

是引起中国小麦赤霉病的主要病原菌;其分布与

地域、作物种类和轮作方式密切相关,亚洲镰孢菌

主要分布于长江中下游和西南水稻-小麦轮作区,
禾谷镰孢菌则主要分布于黄淮和西北玉米-小麦

轮作区[10-13]。研究发现,玉米对禾谷镰孢菌、水稻

对亚洲镰孢菌具有选择作用[14]。
云南和贵州地处中国西南边陲,常年小麦种

植面积4.0×104hm2,有关该区域小麦赤霉病的

报道较少。为明确引起云贵麦区小麦赤霉病病原

菌组成,本研究于2023年9月对云南丽江和楚雄

市、贵州六盘水和毕节市夏播小麦(反季节种植)
和自生麦苗上采集到的小麦赤霉病病穗进行镰孢

菌分离,通过形态学和分子生物学对病原菌进行

鉴定,并选择不同种镰孢菌的代表性菌株进行室

内菌丝生长速率、产孢量和田间致病力测定,以期

为云贵地区小麦赤霉病的防治奠定理论基础。

1 材料与方法

1.1 样品采集和分离

2023年9月在云南的丽江市玉龙纳西族自

治县和古城区、楚雄市双柏县和南华县、贵州六盘

水市盘州市和水城区、毕节市赫章县和七星关区

共8个县区9个采样点(表1)采集反季节种植小

麦或自生麦苗上的赤霉病病穗95株,用信封袋装

好编号。
剪取所采病穗病健交接处1~2cm,用3%

NaClO表面消毒1min,再用75%酒精浸泡1
min,无菌水冲洗3次,于超净工作台用无菌滤纸

吸干水分;将剪取的组织置于含100μg·mL-1

硫酸链霉素的PDA培养基中,于25℃培养箱培

养3d;挑单菌落接种于PDA进行纯化,纯化菌

株于30%甘油、-20℃保存备用。

1.2 病原菌形态学鉴定

依据菌落颜色和形态对分离到的病原菌进行

初步鉴定[15-16]。取1.1中分离的单菌落在 PDA
培养基上培养5~7d,产生浅洋红或紫红色色素

的菌株初步鉴定为镰孢菌;用直径1cm打孔器在

初步鉴定为镰孢菌的菌落边缘取菌饼5个,接种

于6%绿豆汤培养基中,25℃、180r·min-1 培
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养3d;用一层无菌纱布加双层无菌滤纸过滤悬浮

液,在显微镜下观察孢子的形态,有隔膜且呈镰刀

状的为疑似镰孢菌;将孢子浓度稀释到1.0×103

个·mL-1,用移液枪在3%水琼脂培养基上划

线,置于25℃黑暗培养过夜;挑取单菌落接种于

PDA平板上,25℃培养3d后,取菌块于30%甘

油中,-80℃保存备用。

1.3 病原菌的分子鉴定

取疑似目标菌株新鲜菌丝于液氮中研磨,用
试剂 盒(FastPure○R PlantDNAIsolation Mini
Kit)参照说明书进行基因组DNA提取,用1.2%
的琼脂糖凝胶电泳检测后,放于-20℃冰箱中保

存备用。先 用 特 异 性 引 物 Fg16F(5'-CTCCG-
GATATGTTGCGTCAA-3')和 Fg16R(5'-GG-
TAGGTATCCGACATGGCAA-3')进行PCR扩

增 以 检 测 F.asiaticum 和 F.graminearum。

PCR反应体系:2×TaqMasterMix12.5μL,

Fg16F、R各1μL,DNA模板2μL,ddH2O补至

25μL。PCR扩增程序:94℃预变性3min;94℃
变性30s,57℃退火30s,72℃延伸1min,共35
个循环;72℃终延伸5min,4℃保存。用1.5%琼

脂糖凝胶电泳对PCR产物进行检测,可检测出500
bp条带的为亚洲镰孢菌,检出400bp条带的为禾

谷镰孢菌[17-18]。利用EF-1α基因特异性引物EF-
1T(5'-ATGGGTAAGGAGGACAAGAC-3')和EF-
2T(5'-GGAAGTACCAGTGATCATGTT-3')扩
增其余菌株,目标片段700bp[9,19]。PCR扩增反

应体系和反应程序同上。扩增产物送公司测序,
测序结果在 FusariumID 数 据 库(http://iso-
late.fusariumdb.org/index.php)进行BLASTN
比对,一致性大于98%的为同一种。以上所有引

物合成和测序均委托擎科生物工程(北京)股份有

限公司完成。统计各菌种的分离频率,分离频率

=同种菌株数/总分离株数×100%。

1.4 病原菌菌丝生长速率和产孢量的测定

基于1.2和1.3的形态学和分子生物学鉴定

结果,从同菌种中选取代表性菌株,在25℃培养

箱暗培养;3d后沿菌落外缘取6mm菌饼,接种

于含20mLPDA的90mm培养皿中,倒置于25
℃培养箱暗培养;3d后用游标卡尺参照十字交

叉法测量菌落直径,计算菌丝生长速率;同时将菌

饼接种到50mLCMC培养基中,25℃、180r·

min-1 振荡培养,5d后在显微镜下观察孢子形态

特征,并用血球计数板计数,统计5个视野孢子数

量。每个菌株均3次重复。

1.5 田间小麦致病力测定

取1.4中的代表性菌株接种于100mL绿豆

培养基中,于25℃、180r·min-1 摇培5d;用显

微镜观测各镰孢菌分生孢子数,将孢子浓度调至

为1.0×103 个·mL-1;在高感赤霉病小麦品种

天民198扬花初期,采用单花滴注方法接种菌液

于小麦穗头中部小穗,每个穗头接种10μL,每个

菌株接种15个麦穗,接种后套上袋保湿3d;接种

后21d,调查接种小麦的病小穗数。依据NY/T
2954-2016进行小麦赤霉病严重度分级,按0~5
级分级标准进行:0级,不发病;1级,仅接种小穗

发病,且穗轴不发病;2级,穗轴发病,病小穗率<
25%;3级,穗轴发病,25%≤病小穗率<50%;4
级,穗轴发病,病小穗率≥50%。计算平均病小穗

率和发病严重度[20]。

1.5 数据分析

采用EXCEL进行数据整理,采用邓肯氏新

复极差法(SSR)进行差异显著性分析。

2 结果与分析

2.1 云贵地区小麦赤霉病镰孢菌种类分布

采集的95份小麦赤霉病标样中,共分离获得

95株镰孢菌,其中云南50株,贵州45株;各菌株

的菌落和分生孢子形态差异较大,部分菌株形态

见图1。
用特异性引物Fg16F和Fg16R检测95株初

筛镰孢菌,有22株可以扩增出500bp的片段(图

2A),通过测序确定其为亚洲镰孢菌(F.asiatic-
um);22株可以扩增出400bp的片段,通过测序

确定其为禾谷镰孢菌(F.graminearum)。其余

51株菌株用引物EF1-1T和EF1-2T均可扩增出

680bp左右的条带(图2B),通过测序将其分别鉴

定为南方镰孢菌(F.meridionale)、木贼镰孢菌

(F.equiseti)、燕麦镰孢菌(F.avenaceum)、布
氏镰孢菌(F.boothii)和蒲苇镰孢菌(F.corta-
deriae)共5个镰孢菌种。

鉴定出的7种镰孢菌中,南方镰孢为优势病

原菌,占分离总菌株数的34.7%(33/95),其次为

亚洲镰孢和禾谷镰孢菌,均占总菌株数的23.2%
(22/95),还鉴定到9株布氏镰孢菌、6株木贼镰

孢菌、2株燕麦镰孢菌、蒲苇镰孢菌1株(表1)。
云南以南方镰孢和亚洲镰孢占多数;贵州以南方

镰孢和禾谷镰孢菌占多数;燕麦镰孢菌仅在云南丽
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江发现,蒲苇镰孢菌仅在毕节赫章县发现(表1)。
夏种麦和自生麦上的病原菌种类无明显差别。

2.2 7种镰孢菌的菌丝生产速率、产孢量和致病

力分析

从鉴定菌株中随机选取3株南方镰孢菌、3
株亚洲镰孢菌、3株禾谷镰孢菌、3株布式镰孢菌、

3株木贼镰孢菌、2株燕麦镰孢菌和1株蒲苇镰孢

菌作为代表性菌株进行致病力测定。由表2可

知,不同镰孢菌之间生长速率存在显著差异(P<
0.05)。整体而言,南方镰孢菌、亚洲镰孢菌和禾

谷镰孢菌的菌丝生长速率较快,分别为75.98~
82.53mm·d-1、74.83~77.07mm·d-1、73.35~
76.82mm·d-1,其次为布式镰孢菌和木贼镰孢菌,
分别为54.67~78.31mm·d-1、57.64~60.96mm·

  A1、A2、A3:亚洲镰孢;B1、B2、B3:燕麦镰孢;C1、C2、C3:布氏镰孢;D1、D2、D3:蒲苇镰孢;E1、E2、E3:木贼镰孢;F1、F2、F3:禾谷镰

孢;G1、G2、G3:南方镰孢;A1~G1:正面;A2~G2:反面。

A1,A2andA3:F.asiaticum;B1,B2andB3:F.avenaceum;C1,C2andC3:F.boothii;D1,D2andD3:F.cortaderiae;E1,

E2andE3:F.equiseti;F1,F2andF3:F.graminearum;G1,G2andG3:F.meridionale.A1-G1:Obverseside;A2-G2:Re-
verseside.

图1 小麦赤霉病病原菌的菌落形态(A1~G1,A2~G2)和分生孢子形态(A3~G3)
Fig.1 Colonymorphologyofwheatheadblightpathogens(A1-G1,A2-G2)andconidialmorphology(A3-G3)

  A和B:引物分别为Fg16F/R和EF1-1T/EF1-2T的扩增产物;M:DL2000。图A中,1~8为500bp,9~16为400bp。

AandB:ProductionofFg16F/RandEF1-1T/EF1-2T;M:DL2000.InfigureA,thefragmentsizeoflanes1-8is500bp,thatof

lanes9-16is400bp.

图2部分镰孢菌菌株目标基因扩增结果

Fig.2 ResultsoftargetampliconsfrompartofFusariumstrains
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表1 云贵小麦赤霉病原菌分离情况

Table1 IsolationofFusariumheadblightpathogensinYunnanandGuizhouregions

省份
Province

市
City

县/区
County/district

来源
Source

总计
Total F.mer F.a F.g F.b F.equ F.av F.cor

云南
Yunnan 丽江Lijiang

纳西族自治县
Naxiautonomous A 5 1 1 1 2

丽江Lijiang
古城区
Oldtown B 18 16 1 1

楚雄
Chuxiong

双柏县
Shuangbai A 4 3 1

楚雄
Chuxiong

南华县
Nanhua B 23 13 1 6 3

小计Subtotal 50 16 18 8 5 1 2
贵州
Guizhou

六盘水
Liupanshui

盘州市
Panzhou A 1 1

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

六盘水
Liupanshui

水城区
Shuicheng A 16 10 3 1 2

毕节Bijie
赫章县
Hezhang B 20 4 1 9 2 3 1

毕节Bijie
七星关区
Qixingguan B 1 1

毕节Bijie
七星关区
Qixingguan A 7 2 3 2

小计Subtotal 45 17 4 14 4 5 1
总计 Total 95 33 22 22 9 6 2 1􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

比率 Ratio/% 34.7 23.2 23.2 9.5 6.3 2.1 1.0

  A:自生麦;B:夏繁麦。F.mer:南方镰孢菌;F.a:亚洲镰孢菌;F.g:禾谷镰孢菌;F.b:布式镰孢菌;F.equ:木贼镰孢菌;F.
av:燕麦镰孢菌;F.cor:蒲苇镰孢菌。下同。

A:Self-growingwheat;B:Summersowingwheat;F.mer:F.meridionale;F.a:F.asiaticum;F.g:F.graminearum;F.
b:F.boothii;F.equ:F.equiseti;F.av:F.avenaceum;F.cor:F.cortaderiae.Thesameintables2-4.

表2 云贵小麦赤霉病病原菌菌丝生长速率、产孢量和扬花期致病力测定结果

Table2 Resultsofmyceliumgrowthrate,sporulationandvirulenceofFusariumheadblight
pathogensatanthesisstageinYunnanandGuizhouregions

病原菌种类
Typeofpathogen

菌株
Isolate

生长速率
Growthrate/
(mm·d-1)

产孢量
Sporeproduction/
(×104·mL-1)

病小穗率
PDS/%

严重度
Severity

F.meridionale 4-1 78.24±1.47b 310.00±77.94d 26.14±11.32cd 2.4±0.5b

6-6 75.98±1.34bc 33.33±7.64e 11.18±5.22de 1.6±0.5cd

8-1 82.53±0.86a 45.00±10.00e 52.18±41.55a 3.0±1.1a

F.asiaticum 2-1 76.83±3.46b 36.67±14.43e 7.10±3.43e 1.3±0.5cd

4-14 74.83±0.82bc 73.33±17.56e 5.51±1.85e 1.1±0.3c

6-11 77.07±1.14b 28.33±7.64e 12.04±7.77de 1.7±0.7cd

F.graminearum 1-2 76.82±0.82b 78.33±2.89e 37.30±26.00abc 2.9±0.7ab

4-2 73.35±0.30c 86.67±18.93e 5.09±1.46e 1.0±0.0d

6-13 76.37±0.28bc 125.00±18.03e 35.29±18.00bc 2.9±0.6ab

F.boothii 1-4 56.89±1.11ef 53.33±7.64e 6.56±2.81e 1.1±0.3cd

2-17 54.67±1.00f 35.00±0.00e 8.28±2.81e 1.3±0.5cd

9-6 78.31±1.05b 50.00±21.79e 50.86±43.78ab 2.8±1.2ab

F.equiseti 7-15 60.96±1.21d 603.33±93.85c 5.85±2.21e 1.1±0.3cd

3-1 58.3±3.67de 31.67±7.64e 6.32±2.02e 1.1±0.3cd

6-3B 57.64±1.14ef 46.67±16.07e 5.33±1.51e 1.0±0.0d

F.avenaceum 1-3 41.14±4.63g 1735.00±130.77b 5.37±1.65e 1.1±0.3cd

1-5 36.56±0.47h 1828.33±146.32a 6.54±3.49e 1.1±0.3cd

F.cortaderiae 7-11 77.81±1.31b 48.33±12.58e 26.43±14.55cd 2.5±0.9ab

  表中数据为平均值±标准误。同列数据后不同字母表示不同镰孢菌间在0.05水平差异显著。

Dataaremean±SE.DifferentlettersfollowingdatainthesamecolumnindicatesignificantdifferencesamongdifferentFusarium

speciesat0.05level.
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d-1,燕麦镰孢菌丝生长速率为36.56~41.14mm·

d-1,显著低于其他6种镰孢菌(P <0.05)。同种

镰孢菌的不同菌株之间菌丝生长速率亦存在一定

差异,如布式镰孢菌株9-6(78.31mm·d-1)的菌

丝生长速率显著高于菌株1-4(56.89mm·d-1)
和2-17(54.67mm·d-1)(表2)。

产孢量测定结果(表2)表明,不同镰孢菌间

产孢量存在显著差异。整体而言,燕麦镰孢菌产

孢量最多,菌株1-5产孢量达到1828.33×104 个·

mL-1,显著高于其他6种镰孢菌(P<0.05);禾
谷镰孢菌和木贼镰孢菌次之,其余菌株产孢量相

对较低。同种镰孢菌不同菌株间产孢量也存在差

异,如南方镰孢的菌株4-1和菌株6-6,产孢量分

别为310.00×104 个·mL-1 和33.33×104 个·

mL-1,前者产孢量显著高于后者。
致病力测定结果(表2)表明,接菌后小麦穗部

均出现不同程度变褐症状,病小穗率在5.09%~
52.18%之间,平均严重度级别在1.0~3.0之间。
不同种之间致病力存在显著差异(P<0.05),整
体而言,南方镰孢菌、亚洲镰孢菌和禾谷镰孢菌

的致病力较强,木贼镰孢菌和燕麦镰孢菌致病

力较弱。同种镰孢菌的不同菌株之间致病力亦

存在显著差异,如南方镰孢菌的菌株8-1病小穗

率为52.18%,平均严重度等级为3.0级,而菌株

6-6病小穗率为11.18%,平均严重度等级为1.6
级,前者致病力显著高于后者;禾谷镰孢菌的菌株

1-2的病小穗率为37.30%,平均严重度等级为2.9
级,而菌株4-2病小穗率为5.09%,平均严重度等

级为1.0级,前者致病力显著高于后者。

3 讨论

本研究对云贵地区2023年4州8县市小麦

反季节种植(夏播小麦)和自生麦苗上的赤霉病样

进行了镰孢菌的分离、鉴定,共鉴定到7种镰孢

菌,其中南方镰孢菌(F.meridionale)为云贵地

区小麦赤霉病的优势种,占34.7%,其次为亚洲

镰孢菌(F.asiaticum,23.2%)和禾谷镰孢菌

(F.graminearum,23.2%)。不同种的镰孢菌菌

丝生长速率和产孢量存在差异,南方镰孢菌、亚洲

镰孢菌和禾谷镰孢菌的菌丝生长速率较快,产孢

量较高,而燕麦镰孢菌的菌丝生长速率最慢,但产

孢量最大。南方镰孢菌和禾谷镰孢菌的致病性最

强,燕麦镰孢菌致病性最弱,且同种镰孢菌的不同

菌株间致病力存在显著差异。南方镰孢菌(F.
meridionale)为云贵麦区小麦赤霉病的优势种,
云贵麦区存在高比例的布氏镰孢菌(F.boothii,

9.5%),均属国内首次报道。
史文琦等[12]在四川都江堰小麦赤霉病穗上

分离到1株南方镰孢菌;张昊等[21]在云南和四川

小麦上各分离到南方镰孢菌1株;杨美欣[22]在四

川分离到南方镰孢菌9株,其中1株来自小麦,8
株来自水稻;Yang等[23]在四川、重庆、湖北的大

麦赤霉病穗上分离到29株南方镰孢菌(1.36%)。
本研究中,采样的8个县市中,在6个县市分离到

南方镰孢菌,且在云南楚雄南华县夏种小麦以及

贵州六盘水市水城区自生麦上分离到的比例较

高。研究表明,南方镰孢菌是尼泊尔(56.0%)[24]

和阿根廷(84.8%)[25]玉米穗腐病的优势病原菌;
是引起中国云南、贵州以及陕西南部(25.0%)等
地区玉米穗腐病的主要病原菌[26-27]。由于云南、
贵州地处云贵高原,是中国南方玉米主要种植区,
水稻亦有广泛种植,其独特的高温环境和耕作种植

模式更利于南方镰孢菌的侵染和繁殖,此外玉米对

禾谷镰孢菌、水稻对亚洲镰孢菌具有选择偏好[14,22]。
推测以上因素决定了南方镰孢菌(34.7%)、亚洲镰

孢菌(23.2%)和禾谷镰孢菌(23.2%)是引起云贵

地区小麦赤霉病的主要致病种。本研究还鉴定出

布氏镰孢菌9株、木贼镰孢菌6株、燕麦镰孢菌2
株和蒲苇镰孢菌1株。有研究证实布氏镰孢菌、
木贼镰孢菌和燕麦镰孢菌均是引起玉米穗腐病和

小麦赤霉病的病原菌[21-22,26-27],但这些病原菌所占

比例较低,本研究同样分离到这些种的菌株较少。
徐雍皋等[28]认为,镰孢菌孢子产量及菌落生

长速度等都与致病力相关;赵纯森等[29]对来自中

国12省市具有代表性的101株禾谷镰孢菌株的

生长速率、在羟甲基纤维液(CMS)内的产孢量以

及田间不同品种上的致病力进行测定,认为小麦

赤霉病病菌菌丝生长速率与致病力之间呈正相

关,而基质颜色和产孢量与致病力没有相关性。
本研究结果显示,菌丝生长速率和致病力呈正相

关,而产孢量和致病力无显著相关关系,如南方镰

孢菌、亚洲镰孢菌和禾谷镰孢菌的菌丝生长速率

较快,这3个种的菌株对小麦的致病性亦较强(表

2);又如F.avenaceum 菌株1-5和F.graminea-
rum 菌株1-2,产孢量分别为1828.33×104 个·

mL-1 和78.33×104 个·mL-1,而其病小穗率
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分别为6.54%和37.3%,本研究支持产孢量与致

病力无关的结论。国内外的许多研究均发现,同
种镰孢菌不同菌株对小麦的致病力存在差异,并
将菌株区分为强、中和弱三个致病类型[11,28]。本

研究同样表明,同种镰孢菌的不同菌株间的菌丝

生长速率、产孢量和致病性存在显著差异,该结论

与上述研究结果一致。
本研究通过形态学和分子生物学鉴定,明确

了云贵地区小麦赤霉病的优势种,并发现不同种

镰孢菌间致病力存在显著差异。该研究结果对指

导云贵地区小麦品种抗赤霉病鉴定和赤霉病的防

治具有一定的指导意义。
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