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年际间干旱对晚疫病菌生理小种复杂性的影响
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摘要　由致病疫霉犘犺狔狋狅狆犺狋犺狅狉犪犻狀犳犲狊狋犪狀狊引起的晚疫病是马铃薯生产中最具毁灭性的病害，生理小种是晚疫病菌

最重要的生物学特性之一，其组成直接关系到晚疫病的发生与流行。本研究以２００７年黑龙江省干旱为契机，对

２００４－２０１０年采自黑龙江省的晚疫病菌菌株进行生理小种鉴定，结果表明，３８２个晚疫病菌菌株中共鉴定出９１个

生理小种类型，２００４－２００６年的优势小种为３．４．６．７．８．９．１０．１１，２００７－２００９年的优势小种为３．４．７．１１，２０１０年的

优势小种为１．３．４．７．８．１０．１１。２００７年生理小种的复杂程度为历年最低，并影响了２００８年与２００９年的生理小种

组成，２０１０年的生理小种复杂程度则出现明显上升。
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　　马铃薯晚疫病（ｌａｔｅｂｌｉｇｈｔ）是由致病疫霉犘犺狔狋狅

狆犺狋犺狅狉犪犻狀犳犲狊狋犪狀狊引起的马铃薯生产中最具毁灭性的

病害，目前在我国各地均有发生［１］，尤其在中部和北

部发生较普遍。在我国因晚疫病引起的产量损失每

年平均达到１０亿美元左右
［２］。生理小种也被称为致

病型，是晚疫病菌重要的表现型之一，其组成与变异

会直接关系到马铃薯晚疫病的发生与流行［３４］。自２０

世纪８０年代以来，我国晚疫病菌的生理小种组成已

发生变化，由相对简单的小种演变为复杂的小种类

型。随着晚疫病菌Ａ２交配型的发现，生理小种的复

杂化进程明显加快。“超级毒力小种”（含有已知１１

个毒力基因的小种）的出现也日益频繁。自２００７年



２０１７

赵志坚等［５］报道在云南发现１株“超级毒力小种”以

来，在四川［６７］、河北和黑龙江［８］、湖北［９］、甘肃［１０］等地

也相继发现“超级毒力小种”，其出现频率也在逐步升

高，有些年份甚至发展成为优势小种。

一般认为，空气湿度对晚疫病的发病具有重要

影响，干旱会降低马铃薯晚疫病的发病率，但干旱对

晚疫病菌生理小种结构的影响尚不明确。本研究以

２００７年黑龙江省遭遇全省干旱为契机，对２００７年

前后黑龙江省晚疫病菌的生理小种进行鉴定，以明

确干旱对晚疫病生理小种变化的影响，为今后晚疫

病菌生理小种的研究提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料

１．１．１　鉴别寄主

晚疫病菌生理小种鉴别寄主共１２份，包括１个

不含抗病基因的感病品种（ｒ）和１１个分别含有Ｒ１～

Ｒ１１主效基因的抗病品种，均由国际马铃薯中心提

供，且均为试管苗。鉴定前栽植于温室中，当叶片直

径长至１ｃｍ大小时即可用于试验。

１．１．２　供试菌株

供试菌株为２００４－２０１０年分离、纯化后保存于实

验室的晚疫病菌菌株，鉴定前用感晚疫病的马铃薯品

种薯块进行活化和复壮。将薯块进行表面消毒后切成

厚度约３０ｍｍ的薯片，放入培养皿中，再将供试菌株接

种到薯片上，然后放入人工气候箱中１８℃条件下黑暗

保湿培养７～１０ｄ，待薯片上长满菌丝和孢子囊即可用

于试验。各年菌株的采集地点见表１。

表１　２００４－２０１０年马铃薯晚疫病菌采集信息

犜犪犫犾犲１　犆狅犾犾犲犮狋犻狅狀犻狀犳狅狉犿犪狋犻狅狀狅犳犘犺狔狋狅狆犺狋犺狅狉犪

犻狀犳犲狊狋犪狀狊犳狉狅犿２００４狋狅２０１０

年份

Ｙｅａｒ

采集地点

Ｓｉｔｅ

２００４ 加格达奇、龙门农场、讷河、克山、海伦、哈尔滨

２００５ 克山、海伦、绥化、哈尔滨、鹤岗

２００６ 加格达奇、黑河、讷河、克山、海伦、青冈、绥化、哈尔滨

２００７
本年度全省干旱，仅大田收获后在海伦市的网棚中发现

晚疫病，大田没有晚疫病发生

２００８ 加格达奇、海伦、哈尔滨、牡丹江

２００９ 克山、讷河、海伦、嫩江、呼玛、龙镇

２０１０ 塔河、漠河、克山、呼兰

１．２　生理小种的鉴定

１．２．１　孢子悬浮液的制备

将预先培养好的待测菌株的菌丝用接种针刮

下，放入装有适量无菌水的１．５ｍＬ的ＥＰ管中，在

４℃条件下处理１～２ｈ释放出游动孢子，利用钢丝

网过滤掉菌丝及孢子囊壳，即为孢子悬浮液，将游动

孢子浓度稀释至２×１０４个／ｍＬ，备用。

１．２．２　生理小种鉴定

把鉴别寄主的小叶取下，放在铺有湿润滤纸的

培养皿（犱＝９ｃｍ）中，每个培养皿中放置一种鉴别寄

主，每种鉴别寄主３片小叶。接种时用移液枪吸取

１０μＬ孢子悬浮液滴于鉴别寄主叶片主叶脉两侧，

每个菌株设置３次重复。

接种后置于光照培养箱内１８℃培养，５～７ｄ后

检查叶片发病情况及孢子囊产生情况，确定是否致

病，叶片发病并产生孢子囊，鉴别寄主为感病，只有

坏死斑点无孢子囊产生或无任何症状，鉴别寄主为

抗病，然后根据基因对基因学说确定生理小种类型。

１．３　生理小种复杂性及生理小种毒力基因复杂性

马铃薯晚疫病菌生理小种的复杂程度采用Ｇｌ

ｅａｓｏｎ多样性指数（犎Ｇ）及Ｓｈａｎｎｏｎ指数（犎Ｓ）来分

析［１１］，犎Ｇ＝（犖ｐ－１）／ｌｎ（犖犻）；犎Ｓ＝－∑犼犘犼ｌｎ（犘犼）；

其中犖ｐ代表群体中分离并鉴定出的生理小种个

数，犖ｉ代表群体中分离出的菌株数；犘犼代表第犼个

生理小种的分离频率。

毒力基因的复杂性应用犆ｉ和犆ｐ两个指数来评

价［１２］。犆ｉ＝∑犼（犘犼犞犼），犼＝１…犖ｐ；犆ｐ＝∑犼犞犼／犖ｐ，

犼＝１…犖ｐ；犆ｉ表示群体中单个菌株所含毒力基因数

量的平均值，犆ｐ表示群体中单个小种所含毒力基因

数量的平均值。犘犼代表群体中第犼个小种的分离

频率，犞犼代表第犼个生理小种的毒力基因数目，犖ｐ

代表群体中分离并鉴定出的生理小种个数。

２　结果与分析

２．１　２００４－２０１０年黑龙江省马铃薯晚疫病菌生理

小种类型的鉴定

　　从２００４－２０１０年采集纯化的３８２株晚疫病菌菌

株中共鉴定出９１个生理小种类型（表２）。２００４年优

势小种为３．４．６．７．８．９．１０．１１，发生频率为１１．７６％，

次优势小种为１．３．４．６．７．８．９．１１，发生频率为

９．８％；２００５年优势小种为３．４．６．７．８．１０．１１，发生

频率为２０％，次优势小种为３．４．６．７．８．１０，发生频

率为１５％；２００６年优势小种为３．４．６．７．８．９．１０．

１１，发生频率为１９．３５％，次优势小种为３．４．６．７．８．

１０．１１，发生频率为１４．５２％；２００７年优势小种为３．
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４．７．１１，发生频率为３６．３６％，次优势小种为３．７．

１１，发生频率为２７．２７％；２００８年优势种为３．４．７．

１１，发生频率为３３．７３％，次优势小种为３．４．６．７．８．

１０．１１，发生频率为１２．０５％；２００９年优势小种为２．

３．４．７．１１，发生频率为１７．６５％，次优势小种为２．３．

７，发生频率为１１．７６％；２０１０年优势小种为１．３．４．

７．８．１０．１１，发生频率为２７．３８％，次优势小种为１．

３．４．７．１０．１１，发生频率为９．５２％。从各年生理小

种组成及优势小种来看，２００４－２００６年生理小种组

成相近，２００７－２００９年生理小种组成相近。若将

２００４－２０１０年分为２００４－２００６年、２００７－２００９年、

２０１０年３个部分，则２００４－２００６年的１５３株晚疫病

菌株中鉴定出４３个生理小种类型，优势小种为３．

４．６．７．８．９．１０．１１，次优势小种为３．４．６．７．８．１０．

１１；２００７－２００９年的１４５株晚疫病菌株中鉴定出３７

个生理小种类型，优势小种为３．４．７．１１；２０１０年的

８４个晚疫病菌株中鉴定出２５个生理小种类型，优

势小种为１．３．４．７．８．１０．１１。

表２　２００４－２０１０年黑龙江省马铃薯晚疫病菌生理小种类型及数量

犜犪犫犾犲２　犜狔狆犲犪狀犱狇狌犪狀狋犻狋狔狅犳狆犺狔狊犻狅犾狅犵犻犮犪犾狉犪犮犲狊狅犳犘犺狔狋狅狆犺狋犺狅狉犪犻狀犳犲狊狋犪狀狊犳狉狅犿犎犲犻犾狅狀犵犼犻犪狀犵犘狉狅狏犻狀犮犲犳狉狅犿２００４狋狅２０１０

生理小种类型

Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌｒａｃｅ

毒力基因数

Ｎｏ．ｏｆｖｉｒｕｌｅｎｃｅｇｅｎｅ

各年份菌株数　Ｎｏ．ｏｆｓｔｒａｉｎｓｉｎｅａｃｈｙｅａｒ

２００４ ２００５ ２００６ ２００７ ２００８ ２００９ ２０１０

合计

Ｔｏｔａｌ

３．４．７．１１ ４ ３ ４ ３ ４ ２８ ５ ０ ４７

３．４．６．７．８．１０．１１ ７ ２ ８ ９ ０ １０ １ ０ ３０

３．４．６．７．８．９．１０．１１ ８ ６ ５ １２ ０ ５ ０ ０ ２８

１．３．４．７．８．１０．１１ ７ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ２３ ２３

０ ０ ２ ０ ０ ０ ９ ２ ０ １３

３．７．１１ ３ ０ １ ０ ３ ４ ３ ０ １１

３．４．７．１０．１１ ５ ４ ０ ５ ０ １ ０ １ １１

２．３．４．７．１１ ５ ０ ０ ０ ０ ０ ９ ０ ９

１．３．４．７．１０．１１ ６ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ８ ８

１．３．４．６．７．８．１０．１１ ８ １ ０ ２ ０ ０ ０ ５ ８

１．３．４．７．８ ５ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ７ ７

３．４．６．７．１１ ５ ０ ０ ０ ０ ７ ０ ０ ７

３．４．６．７．８．９．１０ ７ ０ ４ ３ ０ ０ ０ ０ ７

１．３．４．５．７．８．１０．１１ ８ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ７ ７

１．３．４．６．７．８．９．１１ ８ ５ ０ ２ ０ ０ ０ ０ ７

２．３．７ ３ ０ ０ ０ ０ ０ ６ ０ ６

３．４．７ ３ ２ ０ ０ ０ ３ ０ １ ６

１．３．４．７ ４ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ６ ６

３．４．６．７．８．１０ ６ ０ ６ ０ ０ ０ ０ ０ ６

３．４．６．７．８．１１ ６ ４ ０ １ ０ １ ０ ０ ６

１．３．４．７．１１ ５ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ５ ５

３．４．６．８．１０ ５ ０ ２ ３ ０ ０ ０ ０ ５

３．４．６．７．８．９．１１ ７ １ ０ ４ ０ ０ ０ ０ ５

４．６．７．８．９．１０．１１ ７ １ ０ ４ ０ ０ ０ ０ ５

３．７ ２ ０ ０ ０ ０ １ ３ ０ ４

２．３．７．１１ ４ ０ ０ ０ ０ ０ ４ ０ ４

３．４．７．１０ ４ ３ ０ ０ ０ ０ ０ １ ４

４．６．８．９．１０．１１ ６ １ ０ ３ ０ ０ ０ ０ ４

３ １ ０ ０ ０ ０ ３ ０ ０ ３

７ １ ０ ０ ０ ０ ０ ３ ０ ３

３．４．１１ ３ ０ ０ ０ ０ ３ ０ ０ ３

４．７．１１ ３ １ ０ ０ ２ ０ ０ ０ ３

４．６．９．１１ ４ ２ ０ １ ０ ０ ０ ０ ３

３．４．５．６．７．８．１１ ７ ２ ０ １ ０ ０ ０ ０ ３

２．３．４．６．７．８．１０．１１ ８ ０ ０ ０ ０ ０ ３ ０ ３

１．３．４．６．７．８．９．１０．１１ ９ １ ０ ２ ０ ０ ０ ０ ３

３．４ ２ ０ ０ ０ １ １ ０ ０ ２

３．４．７．８．１１ ５ ２ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ２

１．３．４．７．８．１１ ６ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ２ ２

３．４．７．８．１０．１１ ６ ０ １ １ ０ ０ ０ ０ ２

３．６．７．８．１０．１１ ６ ０ ０ ０ ０ ２ ０ ０ ２

２．３．４．６．７．８．１１ ７ １ ０ １ ０ ０ ０ ０ ２
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续表２　犜犪犫犾犲２（犆狅狀狋犻狀狌犲犱）

生理小种类型

Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌｒａｃｅ

毒力基因数

Ｎｏ．ｏｆｖｉｒｕｌｅｎｃｅｇｅｎｅ

各年份菌株数　Ｎｏ．ｏｆｓｔｒａｉｎｓｉｎｅａｃｈｙｅａｒ

２００４ ２００５ ２００６ ２００７ ２００８ ２００９ ２０１０

合计

Ｔｏｔａｌ

１．２．３．４．７．８．１０．１１ ８ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ２ ２

１．４．６．７．８．９．１０．１１ ８ ０ ０ ２ ０ ０ ０ ０ ２

２．３．４．６．７．８．９．１０ ８ ０ １ １ ０ ０ ０ ０ ２

１．２．３．４．６．７．８．１０．１１ ９ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ２ ２

１．３．４．５．６．７．８．１０．１１ ９ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ２ ２

３．４．５．６．７．８．９．１０．１１ ９ ０ ０ ０ ０ ２ ０ ０ ２

１．２．３．４．５．６．７．８．１０．１１ １０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ２ ２

１．３．４．５．６．７．８．９．１０．１１ １０ ０ ０ １ ０ ０ ０ １ ２

１０ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １ １

１１ １ ０ ０ ０ ０ ０ １ ０ １

１．７ ２ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

２．７ ２ ０ ０ ０ ０ ０ １ ０ １

４．１１ ２ ０ ０ ０ １ ０ ０ ０ １

７．１１ ２ ０ ０ ０ ０ ０ １ ０ １

３．６．８ ３ ０ １ ０ ０ ０ ０ ０ １

２．３．１１ ３ ０ ０ ０ ０ ０ １ ０ １

２．３．４ ３ ０ ０ ０ ０ ０ １ ０ １

３．４．６ ３ ０ ０ ０ ０ ０ １ ０ １

２．３．４．１１ ４ ０ ０ ０ ０ ０ １ ０ １

３．４．７．８ ４ ０ １ ０ ０ ０ ０ ０ １

３．８．１０．１１ ４ ０ １ ０ ０ ０ ０ ０ １

４．６．８．１１ ４ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

６．７．１０．１１ ４ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

３．４．５．６．７ ５ ０ １ ０ ０ ０ ０ ０ １

３．４．６．１０．１１ ５ ０ ０ ０ ０ １ ０ ０ １

３．４．６．７．８ ５ ０ ０ ０ ０ １ ０ ０ １

３．６．７．８．１０ ５ ０ ０ ０ ０ ０ １ ０ １

３．６．７．８．１１ ５ ０ ０ ０ ０ １ ０ ０ １

１．３．４．５．７．８ ６ ０ １ ０ ０ ０ ０ ０ １

１．３．４．７．８．１０ ６ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １ １

２．３．４．７．８．１１ ６ ０ ０ ０ ０ ０ １ ０ １

３．４．６．７．１０．１１ ６ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １ １

３．４．６．８．９．１０ ６ ０ １ ０ ０ ０ ０ ０ １

３．４．７．８．９．１１ ６ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

１．３．４．６．７．１０．１１ ７ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １ １

２．３．６．７．８．１０．１１ ７ ０ ０ ０ ０ ０ １ ０ １

３．４．５．６．７．１０．１１ ７ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １ １

１．２．３．４．５．７．１０．１１ ８ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １ １

１．３．４．５．６．７．１０．１１ ８ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １ １

１．３．４．６．７．９．１０．１１ ８ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １ １

２．３．４．５．６．７．８．１０ ８ ０ １ ０ ０ ０ ０ ０ １

２．３．４．６．７．８．９．１１ ８ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

２．３．６．７．８．９．１０．１１ ８ ０ ０ ０ ０ ０ １ ０ １

３．４．５．６．７．８．１０．１１ ８ ０ ０ ０ ０ ０ １ ０ １

３．４．５．６．７．８．９．１１ ８ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

１．２．４．６．７．８．９．１０．１１ ９ ０ １ ０ ０ ０ ０ ０ １

１．３．４．５．６．７．８．９．１１ ９ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

２．３．４．６．７．８．９．１０．１１ ９ ０ ０ １ ０ ０ ０ ０ １

１．２．３．４．５．７．８．９．１０．１１ １０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １ １

小种数 － ２６ １７ ２１ ５ １８ ２２ ２５ ９１

菌株数合计 － ５１ ４０ ６２ １１ ８３ ５１ ８４ ３８２
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４３卷第４期 金光辉等：年际间干旱对晚疫病菌生理小种复杂性的影响

２．２　２００４－２０１０年马铃薯晚疫病菌生理小种毒力

基因动态变化

　　由各年际间生理小种毒力基因的变化看，不同年

份间同一毒力基因出现频率存在差异（表３）。毒力基

因Ｒ３、Ｒ４、Ｒ７、Ｒ１１在各年间均表现较高频率，但Ｒ４

在２００９年出现一次明显的频率降低；毒力基因Ｒ２、

Ｒ５在各年间均表现为低频率，但Ｒ２在２００９年出现

一次频率的上升，而Ｒ５在２００９年后频率出现缓慢上

升趋势；毒力基因Ｒ１在２００４－２００９年表现低频率，

但在２０１０年频率突然升高；毒力基因Ｒ６在２００４－

２００６年一直维持较高频率，２００７年频率降低，并维持

低频率至２０１０年；毒力基因Ｒ８在２００４－２００６年是

高频率，２００７年频率骤降，２００８与２００９年仍维持低

频率，２０１０年频率升高；毒力基因Ｒ９在２００５年频率

升高，２００７年又降至低频率，并维持至２０１０年；毒力

基因Ｒ１０频率在２００５年升高，２００７－２００９年又降至

低频率，２０１０年又升至高频率。总体来说，毒力基因

Ｒ３、Ｒ４、Ｒ７、Ｒ１１的频率在各年表现较平稳，其他毒力

基因均出现较大幅度的起伏，并以２００７年为一个节

点，在本年度毒力基因的频率几乎都出现下降趋势。

表３　２００４－２０１０年黑龙江省马铃薯晚疫病菌生理小种毒力基因出现频率

犜犪犫犾犲３　犉狉犲狇狌犲狀犮狔狅犳狏犻狉狌犾犲狀犮犲犵犲狀犲狅犳犘犺狔狋狅狆犺狋犺狅狉犪犻狀犳犲狊狋犪狀狊犳狉狅犿犎犲犻犾狅狀犵犼犻犪狀犵犘狉狅狏犻狀犮犲犳狉狅犿２００４狋狅２０１０

毒力基因

Ｖｉｒｕｌｅｎｃｅｇｅｎｅ

各年毒力基因出现频率／％　Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆｖｉｒｕｌｅｎｃｅｇｅｎｅｉｎｅａｃｈｙｅａｒ

２００４ ２００５ ２００６ ２００７ ２００８ ２００９ ２０１０

Ｒ１ １７．６５ ５．００ １４．５２ ０．００ ０．００ ０．００ ９２．８６

Ｒ２ ３．９２ ７．５０ ４．８４ ０．００ ０．００ ５６．８６ ９．５２

Ｒ３ ７８．４３ ９５．００ ８３．８７ ７２．７３ ９１．３８ ８４．３１ ９８．８１

Ｒ４ ９２．１６ ９２．５０ １００．００ ７２．７３ ７９．３１ ４３．１４ ９８．８１

Ｒ５ ７．８４ ５．００ ３．２３ ０．００ １．７２ １．９６ １９．０５

Ｒ６ ６２．７５ ７７．５０ ８５．４８ ０．００ ３１．０３ １７．６５ ２０．２４

Ｒ７ ８８．２４ ８７．５０ ８８．７１ ８１．８２ ８１．０３ ８６．２７ ９８．８１

Ｒ８ ６０．７８ ８５．００ ８５．４８ ０．００ １７．２４ １７．６５ ６５．４８

Ｒ９ ４１．１８ ３０．００ ５６．４５ ０．００ ５．１７ １．９６ ３．５７

Ｒ１０ ３９．２２ ７７．５０ ７９．０３ ０．００ ２０．６９ １５．６９ ７３．８１

Ｒ１１ ８２．３５ ５２．５０ ８８．７１ ９０．９１ ７９．３１ ６４．７１ ７９．７６

菌株数

Ｎｕｍｂｅｒｏｆｓｔｒａｉｎｓ
５１ ４０ ６２ １１ ５８ ５１ ８４

２．３　２００４－２０１０年马铃薯晚疫病菌生理小种及生

理小种毒力基因复杂性变化

　　由晚疫病菌生理小种的复杂性看（表４），２００７

年复杂程度最低为（犎Ｇ＝１．６７，犎Ｓ＝１．４７）。由晚

疫病菌生理小种毒力基因复杂性看，２００４－２００６年

复杂程度一直缓慢上升，２００７年毒力基因复杂程度

降至最低（犆ｉ＝３．１８，犆ｐ＝２．８），并影响了２００８－

２００９年生理小种毒力基因的复杂程度，使２００８－

２００９年生理小种毒力基因的复杂程度一直较低，直

到２０１０年出现明显上升并恢复到２００７年干旱前水

平。总体来说，２００７年晚疫病菌生理小种及生理小

种毒力基因复杂性均较之前降低，２００８－２００９年受

２００７年干旱影响毒力基因复杂程度较低，２０１０年生

理小种毒力基因复杂程度出现升高趋势。

表４　２００４－２０１０年黑龙江省马铃薯晚疫病菌生理小种及生理小种毒力基因复杂性指数１
）

犜犪犫犾犲４　犘犺狔狊犻狅犾狅犵犻犮犪犾狉犪犮犲狊犪狀犱狏犻狉狌犾犲狀犮犲犵犲狀犲犮狅犿狆犾犲狓犻狋狔狅犳犘犺狔狋狅狆犺狋犺狅狉犪犻狀犳犲狊狋犪狀狊犳狉狅犿犎犲犻犾狅狀犵犼犻犪狀犵犘狉狅狏犻狀犮犲犳狉狅犿２００４狋狅２０１０

年份

Ｙｅａｒ

菌株数（犖ｉ）

Ｎｏ．ｏｆｓｔｒａｉｎｓ

小种数（犖ｐ）

Ｎｏ．ｏｆｒａｃｅｓ
犎Ｇ 犎ＧＲ 犎Ｓ 犎ＳＲ 犆ｉ 犆ｐ

２００４ ５１ ２６ ６．３５ １．６２ ３．０５ ０．７８ ５．８０ ５．５２

２００５ ４０ １７ ４．３４ １．１８ ２．４９ ０．６８ ６．２０ ５．８２

２００６ ６２ ２１ ４．８５ １．１７ ２．７２ ０．６６ ６．９２ ６．９５

２００７ １１ ５ １．６７ ０．７０ １．４７ ０．６１ ３．１８ ２．８０

２００８ ８３ １８ ３．８５ ０．８７ ２．３０ ０．５２ ４．２２ ４．３９

２００９ ５１ ２２ ５．６０ １．４２ ２．７８ ０．７１ ３．９２ ４．０４

２０１０ ８４ ２５ ５．６４ １．２７ ２．６５ ０．６０ ６．７１ ６．７７

　１）犎ＧＲ＝相对格里森指数，犎ＳＲ＝相对Ｓｈａｎｎｏｎ指数。

犎ＧＲ＝Ｒｅｌａｔｉｖｅｉｎｄｅｘｆｏｒ犎Ｇ，犎ＳＲ＝Ｒｅｌａｔｉｖｅｉｎｄｅｘｆｏｒ犎Ｓ．
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２０１７

３　讨论

关于黑龙江省马铃薯晚疫病菌生理小种的类型

研究，金光辉等［１３］２００３年从黑龙江省采集的晚疫病

菌菌株中鉴别出１４个生理小种类型，其中０、４、１１

号小种分布普遍。金光辉等［１４］对２００４年从黑龙江

省采集的５１株晚疫病菌菌株进行生理小种类型的

鉴定，共鉴定出２１个生理小种类型，其中小种３．４．

６．７．８．９．１１为优势小种，占被测晚疫病菌菌株的

１５．７％。韩彦卿等
［１５］从２００６－２００８年采自河北、

黑龙江、福建、四川、云南和内蒙古６个省份的５７个

晚疫病菌菌株中，共鉴定出３０个生理小种类型，在

采自黑龙江省的２０株晚疫病菌菌株中发现１４个生

理小种类型。王鹤等［１６］鉴定了２００９年自黑龙江和

吉林两省采集的晚疫病菌菌株的生理小种类型，在

黑龙江３３个菌株中鉴定出２４个生理小种类型，另

外，还发现了１８株“超级毒力小种”。王晨
［１７］从

２００８－２０１１年采自黑龙江的４１个晚疫病菌菌株中

鉴定出１５个生理小种类型，优势小种为１．２．３．４．

５．６．７．９．１０．１１，并发现５株“超级毒力小种”。郭

梅［１８］对２０１０年采自黑龙江的９５个晚疫病菌菌株

进行生理小种鉴定，共鉴定出２４个生理小种类型，

优势小种为１．３．４．７．８．１０．１１。Ｗａｎｇ等
［１９］对２００４

－２００８年采自黑龙江的７２个晚疫病菌菌株进行生

理小种鉴定，共鉴定出３９个生理小种类型，优势小

种为１．３．４．７．１０．１１。高云飞等
［２０］从２０１０年自哈

尔滨市采集的６２个晚疫病菌菌株中鉴定出１４个生

理小种类型，优势小种１．３．４．７．８．１０．１１出现频率

为３３．８７％。王腾
［２１］对２０１０－２０１３年采自黑龙江

的２０８个晚疫病菌菌株进行生理小种鉴定，共鉴定

出７５个生理小种类型，在２０１２年与２０１３年分别发

现２株与１株“超级毒力小种”，对生理小种多样性

及生理小种毒力基因复杂性分析发现，２０１２年生理

小种复杂性及生理小种毒力基因复杂性均最高。这

些研究表明，近年来黑龙江省马铃薯晚疫病菌生理

小种日益复杂，但大多缺乏指数性分析。

本研究利用评价生理小种复杂性的Ｇｌｅａｓｏｎ多

样性指数（犎Ｇ）与Ｓｈａｎｎｏｎ（犎Ｓ）指数及评价毒力基

因复杂性的犆ｉ与犆ｐ来评价２００４－２０１０年黑龙江

省马铃薯晚疫病菌生理小种及生理小种所包含的毒

力基因的复杂性，结果显示，２００７年生理小种及生

理小种毒力基因复杂性最低（犎Ｇ＝１．６７，犎Ｓ＝

１．４７，犆ｉ＝３．１８，犆ｐ＝２．８）。另从各年生理小种组成

及优势小种来看，２００４－２００６年生理小种组成相

近，２００７－２００９年生理小种组成相近。从毒力基因

变化看，毒力基因Ｒ３、Ｒ４、Ｒ７、Ｒ１１的频率在各年表

现较平稳，其他毒力基因均出现较大幅度的起伏，并

在２００７年出现一个节点，在本年度毒力基因的频率

几乎都出现下降趋势。

由此可见，２００７年黑龙江省马铃薯晚疫病生理

小种的组成较之前发生变化，部分毒力基因消失或

频率降低，生理小种毒力基因复杂性降低，而２００７

年全省干旱，仅在海伦市发现部分晚疫病菌菌株，从

而致使２００７年小种出现变化，并影响了２００８年与

２００９年的生理小种组成。２０１０年的生理小种组成

较２００７－２００９年又发生变化，生理小种毒力基因复

杂程度升高。

总之，以黑龙江省２００４－２０１０年的生理小种鉴

定结果来看，２００４－２００６年晚疫病菌生理小种的复

杂程度一直呈现升高趋势，而经过２００７年的干旱环

境后全省晚疫病菌生理小种数量及复杂程度都出现

明显的下降，说明干旱不仅能降低晚疫病的发病率，

还能降低生理小种的复杂程度；２０１０年生理小种的

复杂程度出现一定程度的升高，则说明干旱对晚疫

病菌生理小种的影响是有限的，生理小种复杂程度

不断升高的总体趋势是不变的。因此，今后的抗晚

疫病育种工作应根据目前生理小种复杂程度不断升

高的总体趋势，加快培育对晚疫病具有水平抗性的

马铃薯品种。

４　结论

在黑龙江省２００４－２０１０年７年间，２００４－２００６

年晚疫病菌生理小种的复杂程度一直处于缓慢上升

阶段，自２００７年干旱后生理小种复杂程度出现大幅

下降，并影响到２００８年与２００９年的生理小种组成

与复杂程度。因此，干旱能够改变生理小种的群体

组成，年际间干旱影响着生理小种的组成，一个新的

生理小种群体代替了原有的小种群体。但干旱对晚

疫病菌生理小种的影响仍是短暂的，在长期的观察

中，生理小种的变化仍是由简单到复杂的趋势。因

此，之后马铃薯晚疫病菌生理小种的研究应注意到

干旱对生理小种的影响。

参考文献

［１］　宋伯符，谢开云．ＣＩＰ的全球晚疫病防治倡议与我国的参与

·２７１·



４３卷第４期 金光辉等：年际间干旱对晚疫病菌生理小种复杂性的影响

［Ｊ］．中国马铃薯，１９９７，１１（１）：５１ ５５．

［２］　宋伯符，王军，张志铭，等．我国马铃薯晚疫病研究的进展和

建议［Ｊ］．马铃薯杂志，１９９６，１０（３）：１３８ １４１．

［３］　ＫｏｈＹＪ，ＧｏｏｄｗｉｎＳＢ，ＤｙｅｒＡＴ，ｅｔａｌ．Ｍｉｇｒａｔｉｏｎｓａｎｄｄｉｓ

ｐｌａｃｅｍｅｎｔｓｏｆ犘犺狔狋狅狆犺狋犺狅狉犪犻狀犳犲狊狋犪狀狊ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｉｎＥａｓｔＡｓｉ

ａｎｃｏｕｎｔｒｉｅｓ［Ｊ］．Ｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙ，１９９４，８４（９）：９２２ ９２７．

［４］　朱杰华，杨志辉，张风国．等．马铃薯晚疫病菌群体遗传结构

研究进展［Ｊ］．中国农业科学，２００７，４０（９）：１９３６ １９４２．

［５］　赵志坚，李灿辉，曹继芬，等．云南省马铃薯致病疫霉毒性基因组

成及毒力结构研究［Ｊ］．中国农业科学，２００７，４０（３）：５０５ ５１１．

［６］　李洪浩，张敏，雷高，等．四川省马铃薯晚疫病菌生理小种组成及

分布［Ｃ］∥中国植物保护学会．公共植保与绿色防控，２０１０：７７ ７８．

［７］　李洪浩，彭化贤，席亚东，等．四川马铃薯晚疫病菌交配型、生

理小种、甲霜灵敏感性及ｍｔＤＮＡ单倍型组成分析［Ｊ］．中国

农业科学，２０１３，４６（４）：７２８ ７３６．

［８］　桂春爽．北方四省致病疫霉致病型及拮抗菌复合发酵抑菌作

用的研究［Ｄ］．保定：河北大学，２０１０．

［９］　刘狄．湖北西南地区马铃薯晚疫病生理小种组成分布与抗药

性分析［Ｄ］．武汉：华中农业大学，２０１１．

［１０］李继平．甘肃马铃薯晚疫病菌群体结构及病害治理技术研究

［Ｄ］．兰州：甘肃农业大学，２０１３．

［１１］ＧｒｏｔｈＪＶ，ＲｏｅｌｆｅＡＰ．Ｔｈｅｃｏｎｃｅｐｔａｎｄｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔｏｆｐｈｅ

ｎｏｔｙｐｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎ犘狌犮犮犻狀犻犪犵狉犪犿犻狀犻犻狊ｏｎｗｈｅａｔ［Ｊ］．Ｐｈｙｔｏｐａ

ｔｈｏｌｏｇｙ，１９８７，７７：１３９５ １３９９．

［１２］ＡｎｄｒｉｖｏｎＤ．Ｒａｃｅｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄｄｙｎａｍｉｃｓｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆ

犘犺狔狋狅狆犺狋犺狅狉犪犻狀犳犲狊狋犪狀狊 ［Ｊ］．ＣａｎａｄｉａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｏｔａｎｙ，

１９９４，７２（１１）：１６８１ １６８７．

［１３］金光辉，文景芝，董传民，等．黑龙江省马铃薯晚疫病生理小种的

类型与分布状况研究［Ｊ］．中国马铃薯，２００３，１７（４）：２１３ ２１５．

［１４］金光辉，袁善奎，吕文河，等．黑龙江省马铃薯晚疫病菌生理小

种类型及交配型研究［Ｊ］．东北农业大学学报，２００６，３７（５）：

６１０ ６１４．

［１５］韩彦卿，秦宇轩，朱杰华，等．２００６ ２００８年中国部分地区马

铃薯晚疫病菌生理小种的分布［Ｊ］．中国农业科学，２０１０，４３

（１７）：３６８４ ３６９０．

［１６］王鹤，朱杰华，杨志辉，等．２００９年黑龙江和吉林省马铃薯晚

疫病菌表型结构研究［Ｊ］．植物保护，２０１２，３８（１）：１５１ １５４．

［１７］王晨．马铃薯晚疫病菌的表现型和ＳＳＲ基因型分析［Ｄ］．哈尔

滨：东北农业大学，２０１２．

［１８］郭梅．黑龙江省马铃薯晚疫病菌表型特性研究［Ｄ］．北京：中

国农业科学院，２０１２．

［１９］ＷａｎｇＸｉａｏｄａｎ，ＧｕｏＭｅｉ，ＭｉｎＦａｎｘｉａｎｇ，ｅｔａｌ．Ｖｉｒｕｌｅｎｃｅ

ｃｏｍｐｌｅｘｉｔｙａｎｄｈｉｇｈｌｅｖｅｌｓｏｆｆｕｎｇｉｃｉｄｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｓｕｇｇｅｓｔｐｏｐｕ

ｌａｔｉｏｎｃｈａｎｇｅｏｆ犘犺狔狋狅狆犺狋犺狅狉犪犻狀犳犲狊狋犪狀狊ｉｎｔｈｅＨｅｉｌｏｎｇｊｉａｎｇＰｒｏｖ

ｉｎｃｅｏｆＣｈｉｎａ［Ｊ］．ＰｏｔａｔｏＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１２，５５（３）：２１７ ２２４．

［２０］高云飞，郭梅，王晓丹，等．哈尔滨市马铃薯晚疫病菌生理小

种的类型［Ｊ］．中国马铃薯，２０１３，２７（３）：１６８ １７１．

［２１］王腾．黑龙江省马铃薯晚疫病菌群体结构研究及块茎抗病性

鉴定［Ｄ］．大庆：黑龙江八一农垦大学，２０１５．

（责任编辑：杨明丽）

沉痛悼念郭予元院士

中国工程院院士，著名农业昆虫学家，第八届、第九届全国政协委员，中国农业科学院植物保护研究所原所长、一级研究员

郭予元，因病医治无效，于２０１７年５月２９日凌晨１时２５分在北京逝世，享年８４岁。

郭予元（１９３３．１．１－２０１７．５．２９）先生，广东潮阳人，出生于上海，１９５３年毕业于北京农业大学植保系。曾任中国农业科学

院植物保护研究所所长、农业部科学技术委员会常务委员、植物病虫害生物学国家重点实验室学术委员会主任、中国农业科学

院植物保护研究所学术委员会主任、科技部攀登计划植保项目首席科学家、“９７３”计划专家顾问组成员、全国政协第八届、第九

届委员、中国植保学会副理事长等职。２００１年，当选为中国工程院院士。郭予元先生创造性地提出了中国农作物病虫草鼠害

综防技术分阶段发展的科学思路，创建了有中国特色的多病虫复合群体综合防治技术体系；制定了一系列棉铃虫防治新对策

和技术，应用此技术体系的棉区曾是大灾之年大面积控制该虫害的突出样板；在棉铃虫迁飞、昆虫化学通讯机制、转基因抗虫

棉花生物安全和靶标害虫抗性机制等方面取得突破性进展，对促进我国农业昆虫学基础研究起到了重要的学科带头作用；同

时在麦类毁灭性害虫吸浆虫、麦种蝇的预测、综合治理中做出了显著成绩，是主张植物保护数理统计学应自成体系的创导者之

一。他先后获国家科技成果奖４项、省部级科技成果奖９项，共发表科研论文３００多篇，出版科技专著２２部、译著２部。２００１

年被中国科学技术协会评为全国优秀科技工作者，２００２年荣获中央组织部等国家四部委联合授予的“全国杰出专业技术人才”

称号，２０１１年获得国际植物保护科学协会颁发的“国际植物保护杰出贡献奖”，２０１２年获得中国植物保护学会“植物保护终身

成就奖”。

郭予元先生曾担任《植物保护》杂志第二届～第十届编委，其学识渊博，严谨求实，平和谦逊，平易近人，生前十分关注《植

物保护》杂志，对于《植物保护》的进步和发展给予了很多具体指导，为《植物保护》学术质量的提高做出了突出贡献。《植物保

护》编辑部全体同仁深切缅怀郭予元先生，并对郭先生的不幸逝世表示沉痛哀悼！

《植物保护》编辑部

２０１７年６月

·３７１·




