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摘要　本文分析了北京市与河北省小麦赤霉病菌群体遗传结构以及基础生物学特性。结果表明所有菌株均为禾谷

镰刀菌（犉狌狊犪狉犻狌犿犵狉犪犿犻狀犲犪狉狌犿），属于一个大的单一群体，群体内具有较高的遗传多样性。毒素化学型测定表明，

北京与河北地区小麦真菌毒素污染的主要风险为ＤＯＮ与１５ＡＤＯＮ毒素。表型测定显示，与犉．犪狊犻犪狋犻犮狌犿群体相

比，犉．犵狉犪犿犻狀犲犪狉狌犿具有较高的产孢能力，而生长速率和产毒能力较低。该群体对主要杀菌剂多菌灵、戊唑醇和氰

烯菌酯均无抗药性。
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　　由禾谷镰刀菌复合种（犉狌狊犪狉犻狌犿犵狉犪犿犻狀犲犪狉狌犿

ｓｐｅｃｉｅｓｃｏｍｐｌｅｘ，ＦＧＳＣ）引起的小麦赤霉病是世界

范围内的重要病害［１］，已经被国际玉米小麦改良中

心（ＣＩＭＭＹＴ）确定为限制小麦产量的一个主要因

素［２］。除了引起小麦产量损失外，镰刀菌还能够产

生多种真菌毒素，造成食品安全上的重大隐患。近

十年来，小麦赤霉病在我国频繁暴发，特别是２０１２

年，发病面积达１０００万ｈｍ２，约占全国小麦总面积

的５０％。在我国，长江中下游地区如江苏、安徽、湖

北等省份是小麦赤霉病的传统流行区［３］，但是由于

气候变化及耕作制度改变等因素的影响，赤霉病北

移十分明显。北部黄河流域省份原来只有零星发

生，但近几年河北南部、河南、山东、山西、陕西南部

也相继发生较为严重的小麦赤霉病。

２００４年，Ｏ’Ｄｏｎｎｅｌｌ等采用宗系谱法创建了禾

谷镰刀菌新的分类框架，认为传统的禾谷镰刀菌是

一个至少包含有９个独立种的复合种
［４］。随后，又

不断有新种被发现，目前禾谷镰刀菌复合种共包含

１５个种
［５］。这一分类体系也被世界各国研究者广

泛接受。Ｚｈａｎｇ等
［６］对中国小麦赤霉菌的群体遗
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传结构进行了大范围的研究，确定中国南北方优势

群体分别为犉．犪狊犻犪狋犻犮狌犿和犉．犵狉犪犿犻狀犲犪狉狌犿，其中

犉．犪狊犻犪狋犻犮狌犿具有明显的群体分化，产３ＡＤＯＮ毒

素的菌株为优势群体，正在由东向西取代ＮＩＶ群

体；而北方各省份的犉．犵狉犪犿犻狀犲犪狉狌犿并没有明显

的群体分化，属于一个大的随机交配群体。与之相

似，近年来多个国家相继报道了赤霉菌群体在种和

毒素化学型水平上的更替事件，如荷兰犉．犵狉犪

犿犻狀犲犪狉狌犿取代犉．犮狌犾犿狅狉狌犿
［７］；加拿大３ＡＤＯＮ型

的犉．犵狉犪犿犻狀犲犪狉狌犿取代１５ＡＤＯＮ群体
［８］；美国路

易斯安那州ＮＩＶ型犉．犪狊犻犪狋犻犮狌犿群体的发现
［９］等。

这些事件说明全球贸易快速发展以及气候、耕作制

度的改变容易造成新群体的入侵和扩张，从而使病

害的发生发展规律产生新的特点，毒素污染的种类

与程度也会发生相应的变化。因此，对赤霉菌群体

结构及基本生物学特性进行持续监测是进行有效

防治的前提。中国小麦赤霉菌群体学研究多集中

在长江流域，北部省份仅有少量报道。Ｚｈａｎｇ等
［６］

和Ｓｈｅｎ等
［１０］对２００８－２０１０年中国北方部分省份

的小麦赤霉菌进行鉴定，发现所有菌株均为产生

１５ＡＤＯＮ毒素的犉．犵狉犪犿犻狀犲犪狉狌犿。北美洲的研究

表明，相对于１５ＡＤＯＮ，产３ＡＤＯＮ的犉．犵狉犪犿犻狀犲犪

狉狌犿群体毒性更强，并在北美迅速扩张
［８］。我国北

方省份近些年赤霉菌群体组成是否发生变化，是否

有高风险的３ＡＤＯＮ群体传入尚不清楚。本文对河

北省和北京市２０１５年小麦赤霉病菌进行了种和毒

素化学型的鉴定，并测定了生长速率、产孢量、产毒

量以及对主要杀菌剂的抗性水平，分析了本地区赤

霉病菌群体结构，解析了其生态适应性，为制定适应

本地区的小麦赤霉病的综合防控措施提供理论依

据，同时可为整个食品安全生产链条中的政府决策

提供参考。

１　材料与方法

１．１　菌种收集

河北省与北京市小麦赤霉病样品采集于２０１５

年５月，具体采集地信息如表１，采用张昊等
［１１］报道

的方法进行单孢分离。每个病穗保存一株镰刀菌，

共分离镰刀菌６０株。采用安徽省采集的１０株犉．

犪狊犻犪狋犻犮狌犿菌株作为生物学特性鉴定的对照。

表１　菌种信息表

犜犪犫犾犲１　犐狀犳狅狉犿犪狋犻狅狀狅犳犉狌狊犪狉犻狌犿狊狋狉犪犻狀狊犻狀狋犺犻狊狊狋狌犱狔

采集地

Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓｉｔｅ

采集时间／年 月

Ｓａｍｐｌｉｎｇｔｉｍｅ

菌株数／株

Ｎｕｍｂｅｒｏｆｉｓｏｌａｔｅｓ

菌株编号

Ｎａｍｅｏｆｉｓｏｌａｔｅ

河北省馆陶县ＧｕａｎｔａｏＣｏｕｎｔｙ，Ｈｅｂｅｉ ２０１５ ０５ １２ Ｈｅｂ２１３～Ｈｅｂ２２４

河北省南和县ＮａｎｈｅＣｏｕｎｔｙ，Ｈｅｂｅｉ ２０１５ ０５ １８ Ｈｅｂ２６７～Ｈｅｂ２８４

北京市房山区ＦａｎｇｓｈａｎＤｉｓｔｒｉｃｔ，Ｂｅｉｊｉｎｇ ２０１５ ０５ １４ Ｂｊｆ１～Ｂｊｆ１４

北京市通州区ＴｏｎｇｚｈｏｕＤｉｓｔｒｉｃｔ，Ｂｅｉｊｉｎｇ ２０１５ ０５ １６ Ｂｊｔ１～Ｂｊｔ１６

安徽省凤台县ＦｅｎｇｔａｉＣｏｕｎｔｙ，Ａｎｈｕｉ ２０１２ ０５ １０ Ａｈ３４～Ａｈ４３

１．２　种的鉴定

种的鉴定采用犜犈犉１α基因测序鉴定法
［１２］，扩

增引物为 ＥＦ１：３′ＡＴＧＧＧＴＡＡＧＧＡ（Ａ／Ｇ）ＧＡ

ＣＡＡＧＡＣ５′；ＥＦ２：３′ＧＧＡ（Ｇ／Ａ）ＧＴＡＣＣＡＧＴ

（Ｇ／Ｃ）ＡＴＣＡＴＧＴＴ５′，扩增产物约７００ｂｐ，由生工

生物工程（上海）股份有限公司进行测序，序列提交

ＦＵＳＡＲＩＵＭＩＤ或ＧｅｎＢａｎｋ数据库进行ＢＬＡＳＴｎ

比对，种鉴定阈值设为核苷酸一致性９９％。采用

ＭＥＧＡ５．０软件ＭＰ法构建系统发育树进行验证。

基因多样性相关参数由ＤｎａＳＰ软件计算。

１．３　毒素化学型的鉴定

毒素化学型采用基于毒素合成基因犜狉犻３的引物

组合进行多重ＰＣＲ鉴定
［８］，共包含４条引物，３ＣＯＮ：

３′ＴＧＧＣＡＡＡＧＡＣＴＧＧＴＴＣＡＣ５′；３ＮＡ：３′ＧＴＧ

ＣＡＣＡＧＡＡＴＡＴＡＣＧＡＧＣ５′；３Ｄ１５Ａ：３′ＡＣＴＧＡＣ

ＣＣＡＡＧＣＴＧＣＣＡＴＣ５′；３Ｄ３Ａ：３′ＣＧＣＡＴＴＧＧＣＴＡ

ＡＣＡＣＡＴＧ５′。其中ＮＩＶ、１５ＡＤＯＮ和３ＡＤＯＮ毒素

化学型的特征条带分别为８４０、６１０和２４３ｂｐ。

１．４　菌丝生长速率测定

将菌株接种于ＰＤＡ培养基，２８℃培养３ｄ后，

在靠近生长边缘打取６ｍｍ菌饼，接种于新的ＰＤＡ

培养基中央，每个菌株３个重复，２８℃避光培养，在

２４ｈ和７２ｈ分别在菌落边缘标记４个不同的点，

测量２４～７２ｈ之间的菌落生长长度，计算生长

速率。

１．５　分生孢子产量测定

将一个６ｍｍ菌饼放入盛有２ｍＬ绿豆汤培养基的

１５ｍＬ离心管，３０°倾斜放入摇床，恒温２８℃、２２０ｒ／ｍｉｎ

振荡培养１０ｄ。采用ＤＭ４０００Ｂ显微镜的计数模块

测定分生孢子浓度，每个菌株３次重复。

·７１１·
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１．６　毒素产量测定

各菌株毒素产量采用液相色谱 质谱联用法进

行测定，色谱条件参照Ｓｕｇａ等
［１３］的报道。ＮＩＶ、

１５ＡＤＯＮ和３ＡＤＯＮ 毒素标准品购自Ｓｉｇｍａ。首

先，将菌株接种于ＰＤＡ培养基，２８℃培养３ｄ，用

６ｍｍ打孔器在菌落生长边缘打取５个菌饼，均匀接

种于大米培养基中，每个菌株３次重复，以不加病原

菌的三角瓶做对照，前３天每天轻轻晃动１次，２５～

２７℃避光培养７ｄ。将三角瓶放入烘箱６０℃过夜烘

干，放入Ａ１１研磨仪研磨３０ｓ，取１０ｇ放入８０ｍＬ

乙腈／水（８０∶２０，狏／狏），１２０ｒ／ｍｉｎ振荡１ｈ，采用

ＷｈａｔｍａｎＮｏ．４滤纸过滤，取２ｍＬ滤液过Ｂｏｎｄ

Ｅｌｕｔ单端孢霉烯族毒素ＳＰＥ固相萃取柱，再取

１ｍＬ滤液过０．２２μｍ过滤器，装入Ａｇｉｌｅｎｔ２ｍＬ进

样瓶，上机检测。

１．７　对主要杀菌剂敏感性的测定

选用３种常用杀菌剂：多菌灵（ｃａｒｂｅｎｄａｚｉｍ）、

戊唑醇（ｔｅｂｕｃｏｎａｚｏｌｅ）、氰烯菌酯（ｐｈｅｎａｍａｃｒｉｌ）进行

药剂敏感性测定。９７．５％多菌灵原药（沈阳化工股份

有限公司），９５．５％戊唑醇原药（中国农业大学种子病

理药理实验室提供），９１．２％氰烯菌酯原药（浙江大学

提供）用二甲基亚砜（ＤＭＳＯ）配制成１×１０４μｇ／ｍＬ母

液备用。分别配制含有杀菌剂浓度为０、０．０２５、０．０５、

０．１、０．２、０．４、０．８、１．６μｇ／ｍＬ的ＰＤＡ平板。将供试

菌种在不含药ＰＤＡ平板上培养３ｄ，在菌落边缘的

同一圆周上用打孔器打取直径为５ｍｍ的菌饼，菌

丝面朝下接种于含药培养基中央，每处理３次重复，

置于２５℃培养箱内黑暗培养，待对照菌落接近培养

皿边缘时测定各处理菌落直径，计算各杀菌剂的有

效抑制中浓度ＥＣ５０。

２　结果与分析

２．１　种和毒素化学型的鉴定结果

将测序结果与ＦＵＳＡＲＩＵＭＩＤ和ＧｅｎＢａｎｋ数据库

进行比对分析，结果显示所有６０株菌均为禾谷镰刀菌

（犉狌狊犪狉犻狌犿犵狉犪犿犻狀犲犪狉狌犿）。系统发育分析也显示这６０

株菌与标准参照菌株犉．犵狉犪犿犻狀犲犪狉狌犿 ＮＲＲＬ６３９４

（ＡＦ２１２４５６）和ＮＲＲＬ２９１６９（ＡＦ２１２４６１）聚合在同一分

支，而与犉．犪狊犻犪狋犻犮狌犿参照菌株ＮＲＲＬ６１０１（ＡＦ２１２４５０）

和ＮＲＲＬ１３８１８（ＡＦ２１２４５１）有明显的分化（图１）。

对犜犈犉１α基因多样性进一步分析，各地区检测到

的单倍型为４～６个，单倍型多态性（犺ｄ）和位点平均

差异数量（π）分别为０．５５３～０．７６５和０．００２０８～

０．００３６２，说明均具有较高的多态性水平。中性选

择参数Ｔａｊｉｍａ’ｓ犇值均不显著。具体多样性信息

见表２。

毒素化学型的鉴定结果显示，所有菌株均产生

６１０ｂｐ的特异性条带，说明这些地区的禾谷镰刀菌

的优势产毒化学型为１５ＡＤＯＮ。

图１　基于犜犈犉１α基因的小麦赤霉病菌系统发育分析

犉犻犵．１　犘犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犉狌狊犪狉犻狌犿狊狋狉犪犻狀狊犳狉狅犿

狑犺犲犪狋犫犪狊犲犱狅狀犜犈犉１α犵犲狀犲

·８１１·
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表２　犜犈犉１α基因核苷酸多态性１
）

犜犪犫犾犲２　犌犾狅犫犪犾狆狅犾狔犿狅狉狆犺犻狊犿狅犳狋犺犲狀狌犮犾犲狅狋犻犱犲犪犾犻犵狀犿犲狀狋狊狅犳犜犈犉１α犵犲狀犲狊犲狇狌犲狀犮犲狊
群体Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ 狀 犛 犺 犘犻Ａ 犺ｄ π 犇

河北省馆陶县Ｇｕａｎｔａｏ，Ｈｅｂｅｉ １２ ５ ６ ４ ０．７６５ ０．００３６２ －０．９２７

河北省南和县Ｎａｎｈｅ，Ｈｅｂｅｉ １８ ３ ４ ３ ０．５５３ ０．００２０８ －１．１２９

北京市房山区Ｆａｎｇｓｈａｎ，Ｂｅｉｊｉｎｇ １４ ７ ４ ４ ０．６４２ ０．００２２２ －０．０７１

北京市通州区Ｔｏｎｇｚｈｏｕ，Ｂｅｉｊｉｎｇ １６ ５ ５ ３ ０．６８３ ０．００２１９ －０．６９８

　１）狀：群体数量；犛：多态位点数量；犺：单倍型数量；犘犻Ａ：简约性信息位点数量；犺ｄ：单倍型多态性；π：位点平均差异数量；犇：犇值检验。

狀：Ｓａｍｐｌｅｓｉｚｅ；犛：Ｎｕｍｂｅｒｏｆｓｅｇｒｅｇａｔｉｎｇｓｉｔｅｓ；犺：Ｎｕｍｂｅｒｏｆｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ；犘犻Ａ：Ｎｕｍｂｅｒｏｆｐａｒｓｉｍｏｎｙｉｎｆｏｒｍａｔｉｖｅｓｉｔｅｂｅｔｗｅｅｎａｌｌｅｌｅｓ；

犺ｄ：Ｈａｐｌｏｔｙｐｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ；π：Ａｖｅｒａｇｅｎｕｍｂｅｒｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｐｅｒｓｉｔｅ；犇：Ｔａｊｉｍａ’ｓ犇．

２．２　菌丝生长速率测定结果

菌丝生长速率测定结果显示，北京市及河北

省犉．犵狉犪犿犻狀犲犪狉狌犿群体的平均生长速率为８．０４～

８．５０ｍｍ／ｄ，４个群体间无明显差异（表３）。而对照组犉．

犪狊犻犪狋犻犮狌犿群体的平均生长速率为（９．０３±０．４２）ｍｍ／ｄ，

生长速率明显快于犉．犵狉犪犿犻狀犲犪狉狌犿群体（犘＜０．０５）。

２．３　分生孢子产量测定结果

测定结果显示，北京市及河北省犉．犵狉犪犿犻狀犲犪狉狌犿
群体的平均分生孢子产量为３０．４５×１０４～３５．６０×１０

４

个／ｍＬ，４个群体间无明显差异（表３）。但显著高于

对照组犉．犪狊犻犪狋犻犮狌犿群体（１９．９５×１０４个／ｍＬ，犘＜

０．０５）。

２．４　禾谷镰刀菌群体毒素产量测定结果

毒素测定结果显示，各菌株之间毒素产量差异显

著，但４个犉．犵狉犪犿犻狀犲犪狉狌犿 群体间 ＤＯＮ 毒素及

１５ＡＤＯＮ衍生物的产量无显著差异。对照组犉．犪狊犻犪狋犻犮

狌犿群体ＤＯＮ毒素产量与犉．犵狉犪犿犻狀犲犪狉狌犿群体间无显著

差异，但３ＡＤＯＮ毒素的量显著高于１５ＡＤＯＮ毒素（表

３）。因此，犉．犪狊犻犪狋犻犮狌犿群体总单端孢霉烯族毒素（ｔｒｉｃｈｏ

ｔｈｅｃｅｎｅ）的量显著高于犉．犵狉犪犿犻狀犲犪狉狌犿群体（犘＜０．０５）。

表３　菌株生长速率、产孢量及毒素产量１
）

犜犪犫犾犲３　犌狉狅狑狋犺狉犪狋犲，犮狅狀犻犱犻犪犾犪狀犱犿狔犮狅狋狅狓犻狀狆狉狅犱狌犮狋犻狅狀狅犳犉狌狊犪狉犻狌犿犵狉犪犿犻狀犲犪狉狌犿

种群

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

生长速率／

ｍｍ·ｄ－１

Ｇｒｏｗｔｈｒａｔｅ

产孢量／

×１０４个·ｍＬ－１

Ｃｏｎｉｄｉａｌｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ

毒素产量／μｇ·ｍＬ
－１

Ｍｙｃｏｔｏｘｉｎｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ

ＤＯＮ １５ＡＤＯＮ ３ＡＤＯＮ Ｔｒｉｃｈｏｔｈｅｃｅｎｅ

河北省馆陶县

ＧｕａｎｔａｏＣｏｕｎｔｙ，Ｈｅｂｅｉ
（８．５０±０．２７）ｂ （３５．６０±３．４７）ａ （４２６．３±５１．２）ａ （１１０．４±２０．２）ａ （７．６±２．５）ｂ （５３４．４±６２．３）ｂ

河北省南和县

ＮａｎｈｅＣｏｕｎｔｙ，Ｈｅｂｅｉ
（８．０４±０．４５）ｂ （３３．１１±３．５４）ａ （３７０．９±４６．９）ａ （９２．６±１８．７）ａ （１０．９±２．３）ｂ （４７６．２±５７．１）ｂ

北京市房山区

ＦａｎｇｓｈａｎＤｉｓｔｒｉｃｔ，Ｂｅｉｊｉｎｇ
（８．２１±０．３５）ｂ （３０．４５±２．６５）ａ （４００．６±６１．２）ａ （１００．９±１１．７）ａ （８．５±３．３）ｂ （５１０．８±６５．３）ｂ

北京市通州区

ＴｏｎｇｚｈｏｕＤｉｓｔｒｉｃｔ，Ｂｅｉｊｉｎｇ
（８．１９±０．３２）ｂ （３４．８１±１．９８）ａ （３８７．８±５７．１）ａ （１１５．２±２３．１）ａ （７．４±３．８）ｂ （５７９．３±６７．３）ｂ

安徽省凤台县

ＦｅｎｇｔａｉＣｏｕｎｔｙ，Ａｎｈｕｉ
（９．０３±０．４２）ａ （１９．９５±３．９４）ｂ （４１７．６±４１．２）ａ （１５．６±２．２）ｂ （２２３．６±３６．１）ａ （６５７．８±７３．３）ａ

　１）每列数据后不同字母表示在０．０５水平有显著差异。

Ｖａｌｕｅｓｆｏｌｌｏｗｅｄｂｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｅｔｔｅｒｓｉｎｔｈｅｓａｍｅｃｏｌｕｍｎａｒｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔａｔ犘＜０．０５．

２．５　禾谷镰刀菌群体对杀菌剂的敏感性

对３种主要杀菌剂抗性的测定结果显示，北京市

和河北省采集的所有菌株均为敏感型菌株，没有发现

抗性菌株存在。河北与北京的群体对３种杀菌剂抗

性水平相似，其ＥＣ５０均无显著差异。对照组犉．犪狊犻犪狋犻

犮狌犿群体对多菌灵的ＥＣ５０显著高于北京与河北犉．

犵狉犪犿犻狀犲犪狉狌犿群体（犘＜０．０５）。而对戊唑醇与氰烯

菌酯的抗性水平，犉．犪狊犻犪狋犻犮狌犿与犉．犵狉犪犿犻狀犲犪狉狌犿群

体间无显著差异。总体来看，氰烯菌酯的ＥＣ５０范围和

平均值最低，其次为戊唑醇，多菌灵最高（表４）。

表４　禾谷镰刀菌群体对多菌灵、戊唑醇与氰烯菌酯的抗性１
）

犜犪犫犾犲４　犚犲狊犻狊狋犪狀犮犲狅犳犉犌犛犆狋狅犮犪狉犫犲狀犱犪狕犻犿，狋犲犫狌犮狅狀犪狕狅犾犲犪狀犱狆犺犲狀犪犿犪犮狉犻犾

药剂

Ｆｕｎｇｉｃｉｄｅ

ＥＣ５０范围／μｇ·ｍＬ
－１ＲａｎｇｅｏｆＥＣ５０ｖａｌｕｅ

北京Ｂｅｉｊｉｎｇ 河北 Ｈｅｂｅｉ 安徽Ａｎｈｕｉ

ＥＣ５０平均值／μｇ·ｍＬ
－１ＡｖｅｒａｇｅｏｆＥＣ５０ｖａｌｕｅ

北京Ｂｅｉｊｉｎｇ 河北Ｈｅｂｅｉ 安徽Ａｎｈｕｉ

多菌灵Ｃａｒｂｅｎｄａｚｉｍ ０．３９７～０．７３２ ０．３６７～０．７１５ ０．５２１～０．７１０ （０．５２１±０．１１３）ｂ （０．４９８±０．０９５）ｂ （０．６３５±０．０５１）ａ
戊唑醇Ｔｅｂｕｃｏｎａｚｏｌｅ ０．２６２～０．４４３ ０．２５１～０．５９９ ０．２５９～０．５５４ （０．３０１±０．０７６）ａ （０．３５１±０．１０５）ａ （０．３４２±０．０９３）ａ
氰烯菌酯Ｐｈｅｎａｍａｃｒｉｌ ０．０７４～０．２４８ ０．０６２～０．３０１ ０．０６９～０．３１４ （０．１２１±０．０９２）ａ （０．１５４±０．０８１）ａ （０．１５８±０．０７８）ａ

　１）同行数据后不同字母表示在０．０５水平差异显著。

Ｄａｔａｆｏｌｌｏｗｅｄｂｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｅｔｔｅｒｓｉｎｔｈｅｓａｍｅｒｏｗａｒｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔａｔ０．０５ｌｅｖｅｌ．
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３　讨论

小麦赤霉病是世界范围内的重要病害，严重威

胁小麦的安全生产。目前已知至少有２０余种镰刀

菌可以引起小麦赤霉病，并且在各大洲表现出明显

不同的区域分布特征。如：犉．犵狉犪犿犻狀犲犪狉狌犿分布最

为广泛，在各国均有分布，在北美洲、欧洲及东亚北

部为优势种；犉．犪狊犻犪狋犻犮狌犿主要分布在亚洲，特别是

东亚地区；犉．犫狅狅狋犺犻犻和犉．犿犲狉犻犱犻狅狀犪犾犲在南美洲和

亚洲的尼泊尔分布较多，而非洲的镰刀菌分布则更

为复杂，种类也更多［１４］。同时，近年来，随着气候及

耕作制度变化，病原菌的生存环境也发生不同程度

的改变。同时全球贸易一体化的发展，使病原菌随

着农产品贸易在地区之间传播。这些都促使病原菌

群体本身进行协同进化以适应环境，从而造成了病

原菌群体结构的不断变化，如 Ｗａａｌｗｉｊｋ等发现并首

先报道了在欧洲北部曾经的优势种黄色镰刀菌（犉．

犮狌犾犿狅狉狌犿）被禾谷镰刀菌（犉．犵狉犪犿犻狀犲犪狉狌犿）所取

代［７］。随后，多个国家发现了相同趋势［１５１６］。在中

国小麦赤霉病的主要流行区长江流域同样发现了

３ＡＤＯＮ型犉．犪狊犻犪狋犻犮狌犿群体具有取代ＮＩＶ群体的

趋势［６］。而在中国北方小麦产区，长期以来小麦赤

霉病仅零星发生，因此对病原菌群体的系统性研究

较少，特别是北京市小麦赤霉病菌群体组成未见报

道。但近十年来，中国小麦赤霉病北移十分明显，在

河北南部、山东、河南省份频繁发生。因此，监测北

方麦区赤霉菌群体结构具有重要意义。

本研究表明，２０１５年收集的北京市与河北省赤

霉病菌均属于产１５ＡＤＯＮ化学型毒素的犉．犵狉犪

犿犻狀犲犪狉狌犿群体，与Ｚｈａｎｇ等
［６］对中国北方小麦赤霉

菌是一个大的随机交配群体的推测一致。犜犈犉１α

基因多样性分析表明，同一采样点的赤霉病菌群体

内仍然存在较高的遗传多样性水平，表明群体内存

在着频繁的遗传重组，这有利于赤霉菌对环境变化

的快速适应以及新群体的形成。Ｗａｒｄ等
［８］发现，在

加拿大３ＡＤＯＮ型犉．犵狉犪犿犻狀犲犪狉狌犿群体近十几年间

逐渐由东向西扩张，取代原有的１５ＡＤＯＮ群体。并

且表型测定显示，３ＡＤＯＮ群体具有更强的致病力及

产毒能力，因此是一个高风险群体。本研究并未在河

北与北京检测到３ＡＤＯＮ型犉．犵狉犪犿犻狀犲犪狉狌犿菌株，说

明这一群体尚未传入我国，应该加强监测，防止其传

入我国北方地区，造成更大的危害。

生长速率和孢子产量是镰刀菌重要的生物学特

性，对于其完成侵染十分重要。河北省和北京市各群

体生长速率与分生孢子产量均无显著差异，这与种和

毒素化学型的鉴定结果一致，证明其属于一个大的单

一群体。对照组犉．犪狊犻犪狋犻犮狌犿群体的生长速率显著高

于犉．犵狉犪犿犻狀犲犪狉狌犿群体，而分生孢子产量则明显较

低。这可能与两个种所处的环境不同有关，相对于长

江流域的高温高湿环境，北方地区气候干燥，不利于

菌丝生长，犉．犵狉犪犿犻狀犲犪狉狌犿群体通过产生更多的孢子

完成侵染。虽然一般认为赤霉病菌通过子囊孢子完

成初侵染，但在许多地区，特别是北方玉米 小麦轮作

区，在田间植物残体上并没有发现大规模的子囊壳存

在。因此，分生孢子也可能是其重要的侵染源。ＤＯＮ

毒素在镰刀菌侵染小麦的过程中发挥着重要作用［１７］。

毒素测定结果显示，不同菌株之间毒素产量有显著差

异，但北京与河北各犉．犵狉犪犿犻狀犲犪狉狌犿群体之间的毒素

产量无明显差异。而对照组犉．犪狊犻犪狋犻犮狌犿群体虽然

ＤＯＮ毒素产量与各群体间也无显著差异，但其

３ＡＤＯＮ 产 量 明 显 较 犉．犵狉犪犿犻狀犲犪狉狌犿 群 体 的

１５ＡＤＯＮ高。镰刀菌通过将过量的ＤＯＮ毒素乙酰化

来降低毒性，减轻对自身的危害。因此，乙酰化毒素

的高产量也说明这一群体的高产毒能力。

目前，小麦赤霉病主要依靠化学防治。监测病

原菌群体对主要杀菌剂的抗性水平对于指导合理用

药十分重要。本研究结果表明，犉．犵狉犪犿犻狀犲犪狉狌犿群

体中未发现３种杀菌剂的抗性菌株，并且各群体之

间抗性水平无显著差异，这与北方地区较少用杀菌

剂进行防治有关。长江流域省份采用多菌灵防治小

麦赤霉病已有３０多年的历史，本研究也发现多菌灵

对安徽省犉．犪狊犻犪狋犻犮狌犿群体的有效抑制中浓度显著

高于其他群体。对３种主要杀菌剂进行对比表明，

氰烯菌酯对禾谷镰刀菌的有效浓度最低，用药量最

少，ＥＣ５０仅为多菌灵的１／３。多菌灵的ＥＣ５０最高。

实际应用中，由于并没有检测到抗药群体存在，３种

杀菌剂在北京市和河北省都会有较好的防效。目前

多菌灵和氰烯菌酯对禾谷镰刀菌作用机制已经明

确，作用位点为单一靶标，产生抗药性的风险较大。

因此在实际应用中，要注意药剂轮换使用。

综上所述，本研究首次明确了北京市小麦赤霉

菌的组成，发现群体内存在丰富的遗传多样性，并证

实其与河北省菌株同属一个大的单一群体。毒素化

学型结果表明，北京与河北地区小麦真菌毒素污染

·０２１·
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的主要风险为ＤＯＮ与１５ＡＤＯＮ毒素。同时，多菌

灵、戊唑醇与氰烯菌酯在这一地区均具有较好防效。

研究结果为制定小麦赤霉病综合防控策略、减轻毒

素污染提供了重要理论依据。
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ｂｌｉｇｈｔｏｆｃｅｒｅａｌｓｉｎＤｅｎｍａｒｋ：ｓｐｅｃｉｅｓｃｏｍｐｌｅｘａｎｄｒｅｌａｔｅｄｍｙ

ｃｏｔｏｘｉｎｓ［Ｊ］．Ｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙ，２０１１，１０１（８）：９６０ ９６９．

［１６］ＢｅｙｅｒＭ，ＰｏｇｏｄａＦ，ＰａｌｌｅｚＭ，ｅｔａｌ．Ｅｖｉｄｅｎｃｅｆｏｒａｒｅｖｅｒｓｉｂｌｅ

ｄｒｏｕｇｈｔｉｎｄｕｃｅｄｓｈｉｆｔｉｎｔｈｅｓｐｅｃｉｅｓｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｍｙｃｏｔｏｘｉｎ

ｐｒｏｄｕｃｉｎｇ犉狌狊犪狉犻狌犿ｈｅａｄｂｌｉｇｈｔｐａｔｈｏｇｅｎｓｉｓｏｌａｔｅｄｆｒｏｍｓｙｍｐ

ｔｏｍａｔｉｃｗｈｅａｔｈｅａｄｓ［Ｊ］．ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｏｏｄＭｉｃｒｏ

ｂｉｏｌｏｇｙ，２０１４，１８２：５１ ５６．

［１７］ＭａｉｅｒＦＪ，ＭｉｅｄａｎｅｒＴ，ＨａｄｅｌｅｒＢ，ｅｔａｌ．Ｉｎｖｏｌｖｅｍｅｎｔｏｆｔｒｉ

ｃｈｏｔｈｅｃｅｎｅｓｉｎｆｕｓａｒｉｏｓｅｓｏｆｗｈｅａｔ，ｂａｒｌｅｙａｎｄｍａｉｚｅｅｖａｌｕａｔｅｄ

ｂｙｇｅｎｅｄｉｓｒｕｐｔｉｏｎｏｆｔｈｅｔｒｉｃｈｏｄｉｅｎｅｓｙｎｔｈａｓｅ（犜狉犻５）ｇｅｎｅｉｎ

ｔｈｒｅｅｆｉｅｌｄｉｓｏｌａｔｅｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｃｈｅｍｏｔｙｐｅａｎｄｖｉｒｕｌｅｎｃｅ［Ｊ］．

ＭｏｌｅｃｕｌａｒＰｌａｎｔＰａｔｈｏｌｏｇｙ，２００６，７（６）：４４９ ４６１．
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·１２１·




