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摘  要：从位于海南省海口市的文心兰（Oncidium sp.）栽培基地的温室采集‘博大 1 号’植株发病

叶片 258 份，分离纯化培养真菌，采用分子技术鉴定其种类，并回接验证优势真菌的致病性。共分离到

119 株真菌，划为 39 个 OTU。其中，子囊菌门（Ascomycota）占 90%、毛霉菌门（Mucoromycota）占 8%，

担子菌门（Basidiomycota）占 2%。分离到的真菌中有 31 种对应 60%以上的叶片样品真菌高通量序列。

最常见的真菌有巨座壳属 Muyocopron alcornii、胶孢炭疽菌 Colletotrichum gloeosporioides、间作壳属

Diaporthe spp.和弯孢属 Curvularia spp.。所分离到的真菌主要为病原真菌和腐生真菌，在 24 种病原真菌

中，有 9 种为病原—共生型真菌，5 种为病原—腐生—共生型；9 种为腐生型，1 种为腐生—共生型。回

接试验表明，分离频度最高的前 10 种真菌均能快速侵染文心兰幼苗，使其叶片出现坏死与腐烂；致病性

较强且快的有 Muyocopron alcornii、胶孢炭疽菌 Colletotrichum gloeosporioides、Diaporthe miriciae 等，接

种后 1 ~ 2 d 即表现出明显的坏死症状。 
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Abstract：In this study，culturable fungi were isolated from diseased leaves of 258 individual plants 

of Oncidium sp.‘Boda 1’in three multi span plastic film greenhouses in Hainan Island in China. Fungal 

taxa are identified by analyses of the nuclear ribosomal internal transcribed spacer region（ITS）. To test the 

pathogenicity of the common fungi，the ten most frequently occurring fungal species were inoculated into  
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the aseptic seedlings. One hundred and nineteen strains belonging to 39 OTUs were isolated. The fungal 

lineage is highly diverse，involving Ascomycota（90%），Mucoromycota（8%），and Basidiomycota（2%）. 

The isolation was thorough enough to catch 31 common fungal species which contributed 60% seqeuence 

reads in next generation sequncing. The fungi isolated from the diseased leaves were mainly pathogenic 

and saprophytic fungi，while the symbiotic fungi were rare. Of the 25 pathogenic fungi，9 species were also 

reported as symbiotroph，and 6 species as saprotroph-symbiotroph；Nine and one species were reported as 

saprotroph and saprotroph-symbiotroph，respectively；Trophic mode of the remaining 4 fungal species are 

unknown. The pathogenicity of top 10 dominant fungi was confirmed by inoculation of aseptic seedling. 

The most aggressive fungi are Muyocopron alcornii，Colletotrichum gloeosporioides，Diaporthe miriciae 

that produced distinct symptoms on inoculated seedling one or two days after inoculation. 

Keywords：Oncidium；fungal disease；phylogeny；trophic mode 

 

文心兰（Oncidium sp.）生长对温度与湿度要求均较高。中国文心兰的栽培区域主要集中于热带、

亚热带地区。其中，海南岛光照与热量充足，降水充沛，适宜文心兰特色高效产业的发展。然而，

海南岛夏季高温高湿的特点为病原微生物的繁衍创造了适宜的环境条件，广泛滋生的病害严重影响

文心兰的观赏价值和商品率，己成为制约海南岛热带兰花产业发展的重要因素（李春华 等，2016；

杨学 等，2017）。兰花病害以真菌性病害为主，占兰花病害的 2/3 以上（陈宇勒，2005）。镰孢菌属

（Fusarium）的真菌是常见的兰花病原真菌，常引起兰花的叶斑病、花斑病、枯萎病、假茎或根腐

病等（Srivastava et al.，2018）。在热带地区，传统的形态学研究表明，病原真菌危害兰花根茎部及

叶片，从而引起叶片黄化，叶斑，植株枯萎，甚至全株软腐死亡（杨祖江和戚佩坤，1995；张继鹏

和邢梦玉，2007；周传波和林盛，2007）。然而，目前尚未有关于海南岛文心兰生产中的病原真菌物

种组成及常见真菌的致病性的报道。 

本研究中于海南岛文心兰病害高发季节大面积调查主栽品种‘博大 1 号’文心兰的病害发生情

况，并广泛地采集病叶，从中分离真菌，采用分子检测技术分析真菌物种组成，采用回接法研究其

真菌的致病性，以期确定本地区文心兰主要病原真菌及其侵染特点，为形成有效的文心兰病害防控

体系提供借鉴。 

1  材料与方法 

1.1  病叶样品采集与真菌分离培养 

调查的感病文心兰品种为海南博大兰花科技有限公司文心兰产业园区的‘博大 1 号’。共设置 3

个调查样带，样带 1（长 150 m，宽 1.5 m）和样带 2（长 30 m，宽 1.5 m）位于海口市东山镇基地，

样带 3（长 60 m，宽 1.5 m）位于海口市城西村基地。在每个样带内以对数型间隔距离设置采样点，

样带 1、2、3 设置的采样点数分别为 17 个、12 个、14 个。在每个采样点用 50 cm × 50 cm 的金属

框作样方标记（图 1），从框内随机选取 6 株个体，各摘取 1 片病状明显的叶片，共 258 份样本带回

实验室进行病原菌分离培养。 

采用组织分离法（Han et al.，2015；张佳星 等，2019）进行病原菌分离培养。剪取叶片染病和

健康交界处组织 1 cm × 1 cm，用 75%乙醇表面消毒 30 s，再用无菌水清洗 3 ~ 5 遍，最后用无菌吸

水纸吸干，将其平均分成 4 份，其中一份置于含链霉素（100 µg · mL-1）的 PDA 培养基上分离培养
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真菌；一份用于细菌分离培养（本文不涉及）；一份提取总 DNA 用于高通量测序；一份置于 2 mL

离心管中备份，于 4 ℃条件下保存（图 1）。将最后一遍清洗叶组织的无菌水涂抹于 PDA 培养基作

对照。28 ℃恒温箱培养 48 h。取少量叶块边缘长出的菌丝转接到 PDA 平板培养基进行纯化培养。

得到的纯化菌株转移到 PDA 斜面培养基中做菌种保存备用。 

 

图 1  文心兰病叶样品采集样带内样方设置与取样示意图 

Fig. 1  Schematic diagram of the layout of study plots within one transect and diseased leave sampling 

 

1.2  染病叶片可培养真菌分子鉴定及真菌群落的高通量测序 

将分离纯化的菌株和病叶组织块分别使用 CTAB 法（黄彩微 等，2017）提取总 DNA。置–20 ℃

保存备用。使用真菌通用引物 ITS1f（5′-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3′）和 ITS4（5′-TCCTCCGC 

TTATTGATATGC-3′）对可培养真菌进行 PCR 扩增。反应体系为 25 μL：0.5 μL Taq 聚合酶（北京艾

德莱生物科技有限公司），2.5 μL 10× PCR 缓冲液，2 μL（2.5 mmol · L-1）dNTPs，0.5 μL ITS1f 与

0.5 μL ITS4 引物，1 μL 5% BSA，1 μL DNA 模板，17 μL 无菌水。引物委托生工生物工程（上海）

股份有限公司合成。PCR 反应程序为：95 ℃变性 5 min；95  30℃  s，60  30℃  s，72  2℃  min，30 个

循环；72 ℃延伸 10 min。将 PCR 产物在 1.5%的琼脂糖凝胶上电泳，用凝胶成像仪观察、拍照。将

阳性 PCR 产物送上海生工有限公司测序。 

为了确定分离的真菌在病叶组织真菌群落中是否具有代表性，将 258 份病叶组织的总 DNA 各

取 2 μL，按样带 1、2、3 进行混合后，委托北京奥维森生物技术公司在 Miseq 平台下采用引物 ITS1F 

（5′-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3′）和 ITS2（5′-TGCGTTCTTCATCGATGC-3′）对真菌的 ITS1

区进行测序，序列分析参见杨思琪等（2019）的方法。 

1.3  真菌 ITS 序列分析 

将测序所得的所有碱基序列使用ClustalX进行序列对比，使用Mothur划分真菌OTU（Operational 

Taxonomic Units），将 ITS 序列一致性（Identity） ≥ 97%的序列划分为同一个 OTU（Börstler et al.，

2006；Stockinger et al.，2010；杨思琪 等，2019）。将各 OTU 的代表性序列在 NCBI 数据库进行检
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索，以推断真菌的分类地位。本研究的真菌代表序列已上传至 NCBI，序列号为 MN905461 ~ 

MN905499。 

采用基于 web 的 FUNGuild 软件（Nguyen et al.，2016），解析本研究中具有较完整分类信息的

真菌的生态学特性，并划分营养型（trophic mode）和功能群（guild）。该软件广泛应用于真菌营养

型和功能群注解。 

1.4  优势真菌回接文心兰验证 

将确定分类地位的真菌，按其分离得到的频度由高到低排序，将出现频度最高的前 10 种真菌

用回接法验证其致病性。试验用苗为博大兰花公司文心兰组培室中生长表观健康的‘博大 1 号’丛

生苗，经真菌 ITS 扩增产物呈阴性确定其无真菌污染后，在无菌条件下分株到含活性炭的 1/2MS 培

养基组培瓶中，28 ℃条件下生长 1 周，长势良好。接种真菌前先用无菌接种针在叶片上造成创口，

再用贴菌片法接种纯化的真菌菌丝体（将菌片回贴到组培苗叶片创口处），同时以同样有创口但不接

菌的健康幼苗作为对照。每个处理重复 3 次，将组培瓶封口后继续放入组培室进行培养，接种后 1

个月内每天观察记录植株生长情况。 

2  结果与分析 

2.1  文心兰病叶真菌群落的谱系多样性 

在海口文心兰基地 3 个样带 43 个 50 cm × 50 cm 的样方内，共采集 258 片病叶组织，通过分离

培养并利用真菌通用引物扩增 ITS 区，共获得 119 株真菌的有效序列，根据序列的一致性划分为 39

个 OTU，即 39 种真菌（表 1）。这 119 株可培养的真菌中主要是子囊菌门 Ascomycota 真菌，占 90%；

其次是毛霉菌门 Mucoromycota（Spatafora et al.，2016），占 8%；担子菌门 Basidiomycota 占 2%。

在纲级分类水平，物种丰富度最高的真菌依次是：粪壳菌纲 Sordariomycetes（18 种）、座囊菌纲

Dothideomycetes（12 种）和散囊菌纲 Eurotiomycetes（4 种）。目级分类水平，物种最丰富的是格

孢腔菌目 Pleosporales（11 种），其次是间座壳菌目 Diaporthales（6 种）、肉座菌目 Hypocreales（5

种）、小丛壳目 Glomerellales（4 种），以及少量毛霉菌目 Mucorales、散囊菌目 Eurotiales、炭角

菌目 Xylariales、丝孢酵母目 Trichosporonales、黑粉菌目 Ustilaginales 等真菌。在科级分类水平，

分离得到菌株最多的依次是巨座壳科 Magnaporthaceae、间座壳科 Diaporthaceae、隔孢菌科

Pleosporaceae 和小丛壳科 Glomerellaceae，其次还分离得到笄霉菌科 Choanephoraceae、赤壳菌

科 Nectriaceae、隔孢假壳科 Didymosphaeriaceae、毛发菌科 Trichocomaceae、座囊菌纲的

Valsariaceae、曲霉菌科 Aspergillaceae、暗球腔菌科 Phaeosphaeriaceae、肉座菌科 Hypocreaceae

以及黑粉菌科 Ustilaginaceae、毛孢子菌科 Trichosporonaceae、炭角菌科 Xylariaceae 等。在属级

分类水平，Muyocopron、间座壳属 Diaporthe、刺盘孢属 Colletotrichum、镰孢属 Fusarium 和弯

孢属 Curvularia 的真菌占优势。在种级分类水平，出现频次最高的真菌依次是巨座壳科的

Muyocopron alcornii（26 株）、胶孢炭疽菌 Colletotrichum gloeosporioides（12 株）、Diaporthe miriciae

等。 
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表 1  文心兰病叶可培养真菌 OTU 代表序列的谱系与生态学特性 

Table 1  Phylogenetic and ecological characteristic of culturable fungi associated with diseased leaves of Oncidium sp. 

OTU 鉴定名 Name 
Blast 最接近比对 
Closest Blast Match 

一致性（%） 
Identity（%） 

营养型 
Trophic mode 

功能群 
Functional guild 

可能性 
Likelihood 

1 Apiotrichum 
mycotoxinivorans 

Apiotrichum 
mycotoxinivorans
（NR_073335.1） 

491/491（100） 腐生 Saprotroph 土壤腐生菌 
Soil Saprotroph 

可能

Possible 

2 Ascomycota sp.1 Colletotrichum sp.
（NR_160810.1） 

268/337（80） — — — 

3 Ascomycota sp.2 Colletotrichum 
liaoningense
（NR_152282.1） 

384/508（76） — — — 

4 Aspergillus 
fumigatus 

Aspergillus fumigatus
（NR_121481.1） 

590/593（99） 腐生 Saprotroph 未界定腐生型 
Undefined Saprotroph 

可能

Possible 
5 Bipolaris cactivora Bipolaris cactivora

（KU232897.1） 
489/489（100） 病原 Pathotroph 植物病原菌 

Plant Pathogen 
很可能

Probable 
6 Choanephoraceae 

sp.1 
Poitrasia circinans
（NR_145288.1） 

535/591（91） 腐生 Saprotroph 未界定腐生型 
Undefined Saprotroph 

可能

Possible 
7 Colletotrichum 

coelogynes 
Colletotrichum coelogynes
（NR_160827.1） 

444/452（98） 病原—共生 
Pathotroph-Symbiotroph 

内生菌–植物病原菌 
Endophyte-Plant Pathogen 

很可能

Probable 
8 Colletotrichum 

gloeosporioides 
Colletotrichum 
gloeosporioides
（LC194222.1） 

545/549（99） 病原—共生 
Pathotroph-Symbiotroph 

内生菌–植物病原菌 
Endophyte-Plant Pathogen 

很可能

Probable 

9 Colletotrichum sp. Colletotrichum cliviicola
（KY513779.1） 

487/509（96） 病原—共生 
Pathotroph-Symbiotroph 

内生菌–植物病原菌 
Endophyte–Plant Pathogen 

很可能

Probable 
10 Curvularia 

eragrostidis 
Curvularia eragrostidis
（MK108421.1） 

574/575（99） 病原 Pathotroph 植物病原菌 Plant Pathogen 很可能

Probable 
11 Curvularia 

intermedia 
Curvularia intermedia
（AF071327.1） 

484/484（100） 病原 Pathotroph 植物病原菌 Plant Pathogen 很可能

Probable 
12 Curvularia lunata Curvularia lunata

（NR_138223.1） 
562/564（99） 病原 Pathotroph 植物病原菌 Plant Pathogen 很可能

Probable 
13 Curvularia sp.1 Curvularia soli

（NR_152503.1） 
521/522（99） 病原 Pathotroph 植物病原菌 Plant Pathogen 很可能

Probable 
14 Curvularia sp.2 Curvularia pisi

（NR_152502.1） 
587/593（99） 病原 Pathotroph 植物病原菌 Plant Pathogen 很可能

Probable 
15 Diaporthaceae sp. Diaporthe 

psoraleae-pinnatae
（NR_137827.1） 

475/507（94） — — — 

16 Diaporthe 
eucalyptorum 

Diaporthe eucalyptorum
（NR_120157.1） 

493/502（98） 病原—共生 
Pathotroph-Symbiotroph 

内生菌–植物病原菌 
Endophyte–Plant Pathogen 

可能

Possible 
17 Diaporthe miriciae Diaporthe miriciae 

（NR_147535.1） 
539/548（98） 病原—共生 

Pathotroph-Symbiotroph 
内生菌–植物病原菌 
Endophyte–Plant Pathogen 

可能

Possible 
18 Diaporthe 

sackstonii 
Diaporthe sackstonii
（NR_147521.1） 

536/542（99） 病原—共生 
Pathotroph–Symbiotroph

内生菌–植物病原菌 
Endophyte–Plant Pathogen 

可能

Possible 
19 Diaporthe sp.1 Diaporthe pascoei 

（NR_137107.1） 
547/571（96） 病原—共生 

Pathotroph–Symbiotroph
内生菌–植物病原菌 
Endophyte-Plant Pathogen 

可能

Possible 
20 Diaporthe sp.2 Diaporthe litchicola

（NR_147521.1） 
536/542（99） 病原—共生 

Pathotroph–Symbiotroph
内生菌–植物病原菌 
Endophyte–Plant Pathogen 

可能

Possible 
21 Dirkmeia 

churashimaensis 
Dirkmeia churashimaensis
（AB704895.1） 

626/635（99） 病原 Pathotroph 植物病原菌 Plant Pathogen 很可能

Probable 
22 Exserohilum 

mcginnisii 
Exserohilum mcginnisii
（NR_157456.1） 

595/599（99） 病原 Pathotroph 植物病原菌 Plant Pathogen 很可能

Probable 
23 Fusarium fujikuroi Fusarium fujikuroi 

（MF281281.2） 
555/556（99） 病原—腐生—共生

Pathotroph–Saprotroph–
Symbiotroph 

动物病原菌–内生菌–地

衣寄生菌–植物病原菌–

土壤腐生菌–木材腐生菌 
Animal Pathogen–
Endophyte–Lichen Parasite–
Plant Pathogen–Soil 
Saprotroph–Wood 
Saprotroph 

可能

Possible 
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续表 1 

OTU 鉴定名 Name 
Blast 最接近比对 
Closest Blast Match 

一致性（%） 
Identity（%） 

营养型 
Trophic mode 

功能群 
Functional guild 

可能性 
Likelihood 

24 Fusarium 
oxysporum 

Fusarium oxysporum
（KU847855.1） 

543/544（99） 病原—腐生—共生

Pathotroph–Saprotroph–
Symbiotroph 

动物病原菌–内生菌–地

衣寄生菌–植物病原菌–

土壤腐生菌–木材腐生菌

Animal Pathogen–
Endophyte–Lichen Parasite–
Plant Pathogen–Soil 
Saprotroph–Wood 
Saprotroph 

可能

Possible 

25 Fusarium penzigii Fusarium penzigii
（NR_137707.1） 

528/534（99） 病原—腐生—共生

Pathotroph–Saprotroph–
Symbiotroph 

动物病原菌–内生菌–地

衣寄生菌–植物病原菌–

土壤腐生菌–木材腐生菌 
Animal Pathogen–
Endophyte–Lichen Parasite–
Plant Pathogen–Soil 
Saprotroph–Wood 
Saprotroph 

可能

Possible 

26 Fusarium solani Fusarium solani
（MH569611.1） 

564/570（99） 病原—腐生—共生

Pathotroph–Saprotroph–
Symbiotroph 

动物病原菌–内生菌–地

衣寄生菌–植物病原菌–

土壤腐生菌–木材腐生菌 
Animal Pathogen–
Endophyte–Lichen Parasite–
Plant Pathogen–Soil 
Saprotroph–Wood 
Saprotroph 

可能

Possible 

27 Muyocopron 
alcornii 

Muyocopron alcornii
（NR_164052.1） 

651/653（99） 腐生 Saprotroph 未界定腐生型 Undefined 
Saprotroph 

很可能

Probable 
28 Myrmaecium 

rubricosum 
Myrmaecium rubricosum
（KP687884.1） 

504/506（99） — — — 

29 Ophioceraceae sp. Ophioceras leptosporum
（NR_111768.1） 

473/523（90） — — — 

30 Paraconiothyrium 
thysanolaenae 

Paraconiothyrium 
thysanolaenae
（NR_155646.1） 

492/496（99） 腐生 Saprotroph 未界定腐生型 Undefined 
Saprotroph 

很可能

Probable 

31 Penicillium oxalicu Penicillium oxalicu
（MF476070.1） 

588/588（100） 腐生 Saprotroph 未界定腐生型 Undefined 
Saprotroph 

可能

Possible 
32 Phaeosphaeria 

thysanolaenicola 
Phaeosphaeria 
thysanolaenicola
（NR_155642.1） 

505/510（99） 腐生 Saprotroph 未界定腐生型 Undefined 
Saprotroph 

很可能

Probable 

33 Plectosphaerella 
cucumerina 

Plectosphaerella 
cucumerina（KF472138.1）

552/554（99） 病原 Pathotroph 植物病原菌 Plant Pathogen 很可能

Probable 
34 Pyrenochaetopsis 

indica 
Pyrenochaetopsis indica
（NR_160058.1） 

514/521（99） 病原—腐生—共生

Pathotroph–Saprotroph–
Symbiotroph 

内生菌–地衣寄生菌–未

界定腐生菌 Endophyte–
Lichen Parasite–Undefined 
Saprotroph 

可能

Possible 

35 Talaromyces sp. Talaromyces thailandensis
（NR_147428.1） 

557/578（96） 腐生 Saprotroph 未界定腐生型 Undefined 
Saprotroph 

很可能

Probable 
36 Talaromyces 

thailandensis 
Talaromyces thailandensis
（NR_147428.1） 

509/518（98） 腐生 Saprotroph 未界定腐生型 Undefined 
Saprotroph 

很可能

Probable 
37 Tremateia 

guiyangensis 
Tremateia guiyangensis
（KX274240.1） 

414/418（99） 病原 Pathotroph 植物病原菌 Plant Pathogen 很可能

Probable 
38 Trichoderma 

longibrachiatum 
Trichoderma 
longibrachiatum
（NR_120298.1） 

619/622（99） 病原—共生 
Pathotroph–Symbiotroph

内生菌–植物病原菌 
Endophyte-Plant Pathogen 

很可能

Probable 

39 Xylaria feejeensis Xylaria feejeensis
（KY951907.1） 

578/584（99） 腐生—共生 
Saprotroph–Symbiotroph

内生菌–未界定腐生菌–

木材腐生菌 
Endophyte–Undefined 
Saprotroph–Wood 
Saprotroph 

很可能

Probable 

 

 



郭向阳，高  洁，宋希强，凌  鹏，周  扬，郝代成，黎维诗，丁  琼. 
海南岛文心兰病叶组织真菌的分离鉴定与优势真菌致病性初探. 
园艺学报，2020，47 (7)：1369–1382.                                                                                    1375 

 

将叶片样品总 DNA 按样带混合后进行高通量测序，共获得 59 829 条序列，涉及 273 种真菌，

前 50 种真菌的序列占总序列数的 96.8%，余下的 223 种真菌序列仅占 3.2%。叶片高通量测序检测

到的真菌中，序列优势度最高的是 Apiotrichum mycotoxinivorans 和胶孢炭疽菌 Colletotrichum 

gloeosporioides，在分离培养中均被分离到，然而优势度较高的 3 种真菌黄曲霉菌 Aspergillus flavus、

茶籽酵母 Meyerozyma caribbica 和皮肤皮状新丝孢酵母 Cutaneotrichosporon dermatis 没有被分离到

（图 2）。分离培养得到的真菌中有 31 种在叶片高通量测序中被检测到，这些真菌序列占高通量序

列总数的 60%以上，其中 21 种出现在高通量检测的前 50 种中，在高通量序列前 50 种中占 58.3%。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

图 2  高通量测序所得序列数最多的前 50 种真菌的可培养性 

Fig. 2  Culturabilty of the top 50 most abundant fungi obtained from next generation sequencing 

 

2.2  文心兰病叶真菌功能多样性 

FUNGuild 软件分析结果表明，从文心兰病叶组织中分离所得的 39 种代表型真菌（表 1）中，

就营养型而言，被认为有可能或很可能为腐生型真菌（Saprotroph）的有 9 种，其序列数占总序列数

的 42.9%，最常见的有巨座壳科真菌 Muyocopron alcornii、隔孢假壳科真菌 Paraconiothyrium 

thysanolaenae、笄霉科 Choanephoraceae sp.1 和球腔菌属真菌 Phaeosphaeria thysanolaenicola；从功

能群看，除了1种为土壤腐生菌（soil saprotroph）外，其他8种为未界定功能群的腐生型真菌（undefined 

saprotroph）。被划为可能或很可能为致病型真菌（Pathotroph）有 10 种，且功能群均为植物病原菌

（plant pathogen），病原型真菌的序列数占 16%，如 Curvularia sp.1、Curvularia sp.2 及 Curvularia 

eragrostidis。此外，还有 15 种真菌被划为有可能或很可能介于两种及以上兼性营养型，如病原—共

生（Pathotroph–Symbiotroph）兼性营养型，占序列数的 26.9%，病原—腐生—共生（Pathotroph–

Saprotroph–Symbiotroph）兼性营养型占 9.2%、腐生—共生（Saprotroph–Symbiotroph）兼性营养
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型占 0.8%，有 5 种（4.2%）尚不能推断其营养型。就不同功能群而言，具有植物致病性的真菌占

51.3%。 

2.3  文心兰病叶优势真菌的形态与致病性 

选取分离试验中出现频度较高的前 10 种真菌（表 2），采用回接法研究其致病性。这 10 种常见

的真菌回接至无菌健康的文心兰组培苗，均能侵染幼苗，并表现出不同程度的危害（图 3）。 
 

表 2  分离到的 10 种常见真菌出现频次和回接于无菌苗的致病性评估 

Table 2  Pathogenicity assessment of the top ten common fungi by inoculating onto aseptic seedlings 

OTU 真菌名称 Name 
频次 Frequency 

致病速度/d 
Speed 

营养型 
Trophic mode 

样带 1 
Transect 1 

样带 2 
Transect 2 

样带 3 
Transect 3 

27 巨座壳科真菌 
Muyocopron alcornii 

12 5 9 < 3 腐生 Saprotroph 

8 胶孢炭疽菌 
Colletotrichum gloeosporioides 

5 4 6 < 3 病原—共生 
Pathotroph–Symbiotroph 

30 隔孢假壳科真菌

Paraconiothyrium thysanolaenae 
2 0 7 3 ~ 6 腐生 Saprotroph 

17 间作壳属真菌 
Diaporthe miriciae 

1 1 4 < 3 病原—共生 
Pathotroph–Symbiotroph 

10 画眉草弯孢菌 
Curvularia eragrostidis 

4 1 0 3 ~ 6 病原 Pathotroph 

13 弯孢属真菌 
Curvularia sp.1 

2 0 3 3 ~ 6 病原 Pathotroph 

19 间作壳属真菌 
Diaporthe sp.1 

2 0 2 > 6 病原—共生 
Pathotroph–Symbiotroph 

26 麸皮镰孢菌 
Fusarium solani 

0 0 4 3 ~ 6 病原—腐生—共生 
Pathotroph–Saprotroph–Symbiotroph 

14 弯孢属真菌 
Curvularia sp.2 

2 0 1 3 ~ 6 病原 Pathotroph 

36 篮状菌属真菌 
Talaromyces thailandensis 

2 0 1 3 ~ 6 腐生 Saprotroph 

 

巨座壳科真菌 Muyocopron alcornii 在分离培养中得到的频度最高，为未界定功能群的腐生型真

菌，其菌落光洁，菌丝量少，分泌黄色色素，菌落在培养过程中呈浅黄、金黄色至锗色，菌落中间

色深扩散至四周渐浅；回接到文心兰幼苗 1 d 后，创口处即可见褐黄色斑块，发病速度极快。胶孢

炭疽菌 Colletotrichum gloeosporioides 为病原—共生兼性营养型真菌，菌落呈白色、灰色或橙色，而

菌落背面呈白色和深灰色，回接的文心兰幼苗，2 d 即可见褐色病斑出现，发病速度极快。隔孢假

壳科真菌 Paraconiothyrium thysanolaenae 为未界定功能群的腐生型真菌，菌落呈白灰色，生长缓慢，

回接文心兰幼苗 4 d 后创口处可见黄化斑块，17 d 后接种的叶片腐烂并伴随菌丝覆盖。间座壳属真

菌 Diaporthe miriciae 和 Diaporthe sp.1 为病原—共生兼性营养型真菌，菌落呈白色，菌丝绵毛状，

回接 Diaporthe miriciae 的文心兰幼苗 2 d 后从创口处开始黄化萎蔫并逐步扩散整株，发病速度极快，

回接间座壳属 Diaporthe sp.1 的文心兰幼苗创口处出现细小菌丝，随后培养基密布绒白菌丝，16 d

后近根处叶片才可见黄化，并开始向上黄化扩散至整株，发病速度极慢。画眉草弯孢菌 Curvularia 

eragrostidis 为病原型真菌，菌落中心颜色较深，回接第 4 天开始出现叶片发黄，7 d 明显黄化，非

伤口叶片大面积黄化并伴有明显黑斑，与原病株病状相似。弯孢属真菌 Curvularia sp.1、Curvularia 

sp.2 菌落表面漏斗状，边缘有毛缘，呈橄榄黑色，接种这两种真菌的文心兰幼苗，在回接 3 d 后伤

口处出现明显病斑，并不断扩大，发病速度一般。腐皮镰孢菌 Fusarium solani 为病原—腐生—共生

兼性营养型真菌，菌丝蓬松，呈现白色，回接文心兰幼苗 3 d 后叶片黄化，接种处开始出现灰色病
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斑，随后病斑缓慢扩散并伴随培养基上开始生长菌落，与原病株病状相似。篮状菌属真菌 Talaromyces 

thailandensis 为未界定功能群的腐生型真菌，菌株形态特征为白色微黄菌丝，菌落中心呈现轻微橙

色，在回接种后 5 d 伤口处开始黄化，随后黄化面积扩大并覆盖有菌丝。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

图 3  分离到的 10 种常见真菌侵染苗圃生长的文心兰叶片的症状 

Fig. 3  A comparison of diseased leaves of nursery grown seedling infected by the top ten common fungal OTUs 

 

3  讨论 

依赖于纯培养的真菌检测与鉴定在当前仍有较广泛的应用，然而，采用不依赖于纯培养的分子

检测技术的研究发现，可培养的真菌只占极少部分（Morgan et al.，2017；Dissanayake et al.，2018）。

也有研究表明，当采样的样品数量足够多时，可以分离培养到大多数真菌（Almario et al.，2017）。

本研究可培养真菌与病叶组织高通量测序真菌的比较结果表明，本次试验采样充分（258 株的病叶），

能较好地反映病叶的真菌群落物种组成（可培养真菌占高通量测序的真菌序列的 60%以上）。 

本研究中分离培养出现频次最高的巨座壳科真菌 Muyocopron alcornii，使文心兰成年植株与幼

苗均产生明显叶斑，这种真菌也使澳大利亚兰科树兰属（Epidendrum sp.）植物产生叶斑病
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（Hernández-Restrepo et al.，2019）。本研究中第 2 种高频出现的真菌胶孢炭疽菌 Colletotrichum 

gloeosporioides 是常见的植物病原菌，被报道为世界第八大植物病原菌（Dean et al.，2012；Li et al.，

2017），在热带地区多年生植物如柑橘、番木瓜、油梨、薯蓣、咖啡等作物上均有报道，引起产

品器官炭疽病，造成采前与采后严重损失（Waller et al.，1992）。胶孢炭疽菌还危害兰科植物叶

片，发病初期表现为黑褐色疤状斑点，后病斑逐渐扩散，使叶片成段枯死（李景蕻和张丽华，2013）。

本研究通过回接试验证明胶孢炭疽菌是引起文心兰炭疽病的病原真菌，应当作为文心兰病原真菌防

治的重要对象。 

隔孢假壳科真菌 Paraconiothyrium thysanolaenae 在本研究培养过程中，相对于其他可培养真菌

生长较慢，在本次接种试验中表现出对文心兰幼苗具有一定致病性，严重阻碍了文心兰幼苗正常生

长。这种真菌曾被报道为腐生型真菌（Tedersoo et al.，2014）。Paraconiothyrium 是一个新属（Verkley 

et al.，2004），广布于温暖地区，在南非、意大利、巴西、巴布亚新几内亚、夏威夷和土尔其等地（Crous 

et al.，2006；Göre & Bucak，2007；Riccioni et al.，2007）。该属的真菌常被报道为内生真菌，与石

杉（Damm et al.，2008）、巴西槲寄生科（Viscaceae）（Budziszewska et al.，2011）共生。由此可见

该属真菌的生态学特性具有多样性。 

间作壳属（Diaporthe）真菌是拟茎点霉属（Phomopsis）真菌的有性态（陆家云，2001），此类

病原菌主要集中分布在热带和亚热带地区（胡佳续 等，2015；高雅慧，2017），为多种重要经济作

物、观赏植物和林木的病原菌、内生菌或腐生菌。在世界范围内引起一些重要的病害，如茎溃疡、

叶片和豆荚枯萎、种子腐烂等（Rehner & Uecker，1994；Santos et al.，2009，2011；Udayanga et al.，

2011，2012，2014，2015；Gomes et al.，2013；Hyde et al.，2014；Fan et al.，2015；Dissanayake et 

al.，2015，2017a，2017b）。本研究中回接验证试验间座壳属真菌 Diaporthe miriciae 和 Diaporthe sp.1

危害文心兰幼苗，造成一定程度的黄化萎蔫。弯孢属 Curvularia 真菌约有 80 种，大多数分布在热带

地区，被报道为兼性病原菌或植物有益真菌，在土壤中很常见（Priyadharsini & Muthukumar，2017），

本属真菌常被被报道引起水稻叶斑病（Kusai et al.，2016）。画眉草弯孢菌 Curvularia eragrostidis 作

为一种世界性的病原真菌被广泛报道，可引起椰子的叶枯病和叶斑病，以及玉米、凤梨、大蒜、山

药、水稻、高粱和豇豆等植物的叶斑病（侯恩庆 等，2013；代玉立 等，2017；武居宝，2018；王

新华 等，2019），与巴西地区菠萝采后腐烂有关。本试验中回接 Curvularia eragrostidis、Curvularia 

sp.1 和 Curvularia sp.2 的文心兰幼苗均出现明显病症表现，对文心兰幼苗均存在较强致病性。 

镰孢属的真菌通常被报道为植物病原菌，不同种类寄主有所不同，如禾谷镰孢菌 Fusarium 

graminearum 对谷类和少数非谷类作物的危害最为严重，而尖孢镰孢菌 Fusarium oxysporum 寄主范

围较广，如番茄、棉花、香蕉等（Dean et al.，2012）。腐皮镰孢菌 Fusarium solani 通常为植物病原

菌，致植物块茎、根和茎腐烂（Proctor，2006；Zhang et al.，2006），可引起葫芦科、豌豆、马铃薯

等作物的根、茎或果实腐烂，或大豆的猝倒病。能侵染植物与人类，为广泛分布的植物病原菌或腐

生真菌（Schroers et al.，2016），本试验中该菌对文心兰幼苗产生了明显致病性。 

篮状菌属 Talaromyces thailandensis 为 2013 年在泰国森林土壤中分离到的新种，在分子系统发

育水平上显示与大孢子菌 T. macrosporus 具有密切关系（Manoch，2013），FUNGuild 数据库查询显

示其营养型为腐生菌（Tedersoo et al.，2014）。《植物病原真菌学》一书中指出有性态篮状菌属

Talaromyces 真菌的无性态为青霉属 Penicillium（陆家云，2001）。本试验中回接 Talaromyces 

thailandensis 的文心兰植株出现黄化症状，对文心兰幼苗有致病性，不利于幼苗生长。 

本研究中从文心兰病叶组织中分离到的真菌谱系多样性高，包括子囊菌门、毛霉菌门、担子菌
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门真菌，主要为病原型真菌及腐生型真菌，少量共生—病原兼性营养型真菌。苗圃中所分离的常见

真菌回接文心兰试验中，植株表现出轻重不一的感病症状，回接病原真菌的致病速度与接种的剂量、

菌株生长阶段、寄主的生长阶段、温度、光周期和搭载剂体量等因素有关。 
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