
书书书

　华南农业大学学报　２０１５，３６（６）：８２８６
　ＪｏｕｒｎａｌｏｆＳｏｕｔｈＣｈｉｎａＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

　　　　　　　　　　 ｈｔｔｐ：∥ｘｕｅｂａｏ．ｓｃａｕ．ｅｄｕ．ｃｎ
ｄｏｉ：１０．７６７１／ｊ．ｉｓｓｎ．１００１４１１Ｘ．２０１５．０６．０１３　

　收稿日期：２０１５０２１１　　优先出版时间：２０１５１０１６
　优先出版网址：ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｎｋｉ．ｎｅｔ／ｋｃｍｓ／ｄｅｔａｉｌ／４４．１１１０．ｓ．２０１５１０１６．１６３０．０２４．ｈｔｍｌ
　作者简介：王陈骄子（１９９１—），女，硕士研究生，Ｅｍａｉｌ：５１３４２５０９９＠ｑｑ．ｃｏｍ；贺晓霞（１９８４—），女，农艺师，硕士，Ｅｍａｉｌ：

１０８３３５３４６８＠ｑｑ．ｃｏｍ；“”表示对本文贡献相同；通信作者：周而勋（１９６２—），男，教授，博士，Ｅｍａｉｌ：
ｅｘｚｈｏｕ＠ｓｃａｕ．ｅｄｕ．ｃｎ

　基金项目：公益性行业（农业）科研专项（ｎｙｈｙｚｘ３１６）

王陈骄子，贺晓霞，杨　媚，等．水稻、玉米和小麦纹枯病菌对３种作物的交互致病性［Ｊ］．华南农业大学学报，２０１５，３６（６）：８２８６．

水稻、玉米和小麦纹枯病菌对３种作物的交互致病性
王陈骄子，贺晓霞，杨　媚，周而勋
（华南农业大学 农学院，广东 广州 ５１０６４２）

摘要：【目的】明确水稻、玉米和小麦纹枯病菌菌株对水稻、玉米和小麦的致病力差异．【方法】本研究选用水稻、玉
米和小麦的纹枯病菌菌株各２０株，通过人工接种对这些菌株在水稻、玉米和小麦３种作物上的交互致病性进行了
测定．【结果和结论】各供试纹枯病菌菌株都能单独侵染３种作物，但它们对不同作物的致病力存在较大差异：对原
寄主的致病力较强，而对其他２种供试寄主的致病力较弱．本研究结果为预防作物轮作和间作过程中的交互感染
提供了重要的理论依据．
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　　丝核菌Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａｓｐｐ．是一类重要的土传植物
病原真菌，其寄主范围非常广泛，可引起水稻、玉米

和小麦等禾谷类作物的纹枯病及许多其他植物的立

枯病或根腐病［１３］．丝核菌种类丰富，其中引起水稻
和玉米纹枯病的病原菌为立枯丝核菌 Ｒ．ｓｏｌａｎｉ，而
引起小麦纹枯病菌的病原菌为禾谷丝核菌 Ｒ．ｃｅｒｅａ

ｌｉｓ．在自然界中，２种或多种丝核菌、或一种丝核菌的
２个甚至多个融合群同时侵染同一种寄主的情况是
比较普遍的，然而不同种的丝核菌或同种丝核菌的

不同菌株对不同植物的致病性存在差异［３４］．
随着高效农业的发展，不同作物轮作和间作日

渐频繁，使得植物病原菌在同种作物和不同种作物



间交互感染成为可能．了解来自不同寄主的病原菌
菌株能否侵染同一寄主植物，或不同寄主来源的菌

株对同一寄主的致病力是否存在差异，对防范作物

之间的交互感染具有重要意义．李永娟等［５］选取了

河北省典型的丝核菌菌株进行了盆栽小麦、玉米相

互接种的致病性测定，结果表明，不同类型的菌株间

致病力强弱存在明显差异，且丝核菌对原寄主的致

病力强．杨根华等［６］研究了云南省水稻纹枯病菌 ５
个菌系对玉米、水稻和小麦的致病性，结果表明所选

菌系对水稻、玉米和小麦的苗期及成株期的致病性

均有显著差异．Ｔｈｉｎｄ等［７］研究了马铃薯黑痣病菌

Ｒ．ｓｏｌａｎｉ和水稻纹枯病菌Ｒ．ｓｏｌａｎｉ对马铃薯和水稻
的交互致病性，结果表明马铃薯黑痣病菌菌株对水

稻无致病性，而水稻纹枯病菌菌株对马铃薯的致病

力较强．Ｙｏｕ等［８］研究了澳大利亚地区立枯丝核菌

菌株对豆科牧草和禾本科作物的交互致病性，结果

显示从禾本科作物上分离到的纹枯菌株对豆科牧草

的致病力差异显著．黄江华等［３］等研究了１３种植物
丝核菌Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａｓｐｐ．对水稻、甜玉米、黄瓜和甘蓝
的交互致病性，结果表明不同融合群的丝核菌菌株

的致病力差异明显．ＳｉｌｖａＢａｒｒｅｔｏ等［９］对藜、苋、假酸

浆立枯丝核菌ＡＧ４菌株进行了交互致病性测定，结
果表明三者之间都具有交互致病性，并且除藜丝核

菌ＡＧ４菌株外，其余两者均对马铃薯具有致病性．
Ｓｏｕｚａ等［１０］研究了巴西北部托坎廷斯州立枯丝核菌

菌株对水稻和大豆的交互致病性，结果表明水稻丝

核菌菌株对大豆以及大豆丝核菌菌株对水稻均具有

显著致病性．Ｇａｉｎｏ等［１１］测定了从巴西亚马逊流域

的农作物上分离到的丝核菌与橡胶树丝核菌的交互

致病性，结果表明供试丝核菌 ＡＧｓ菌系及 ＡＧＲ菌
系对橡胶树具有致病性，而且从橡胶树叶斑上分离

到的丝核菌对其他农作物也具有致病性．Ｄｕｂｅｙ
等［１２］研究了从印度不同地区不同豆科作物上分离到

的７个丝核菌菌系的３６８个菌株对绿豆、黑绿豆、豇
豆和鹰嘴豆的交互致病性，结果表明所选株系对四

者致病性具有明显差异．Ｂｕｅｎｏ等［１３］研究了立枯丝

核菌ＡＧ４菌株对菊花和满天星的交互致病性，结果
表明从菊花上分离到的丝核菌菌株 ＡＧ４对满天星
具有明显致病性，而从满天星上分离到的丝核菌菌

株ＡＧ４对菊花也具有明显致病性．然而，目前国内
外对立枯丝核菌交互致病性的报道虽多，但鲜见系

统地研究水稻、玉米和小麦三者病原丝核菌之间的

主要差异及引起病害的关系．本研究将来源于水稻、
玉米和小麦的纹枯病菌菌株对水稻、玉米和小麦进

行人工接种试验，测定其交互致病性，从而为生产上

丝核菌引起的植物病害的综合治理提供参考依据．

１　材料与方法
１．１　材料

供试的水稻纹枯病菌、玉米纹枯病菌和小麦纹

枯病菌菌株各２０株，共６０株．水稻菌株来源于广东
和广西，玉米菌株来源于山东和四川，而小麦菌株来

源于江苏和河南，详细情况见表１．
表１　供试纹枯病菌菌株

Ｔａｂ．１　ＴｅｓｔｅｄｉｓｏｌａｔｅｓｏｆＲｈｉｚｏｃｔｏｎｉａｓｏｌａｎｉ＆Ｒ．ｈｉｚｏｃｔｏｎｉａ
ｃｅｒｅａｌｉｓ

菌株编号 来源 寄主 菌株编号 来源 寄主

Ｂ２２６ 广东 水稻 Ｍ２１ 四川 玉米

Ｂ２５５ 广东 水稻 Ｍ２２ 四川 玉米

Ｂ２６６ 广东 水稻 Ｍ２３ 四川 玉米

Ｂ２７１ 广东 水稻 Ｍ２４ 四川 玉米

Ｂ２９１ 广东 水稻 Ｍ２５ 四川 玉米

Ｂ２９７ 广东 水稻 Ｍ２６ 四川 玉米

Ｂ３０６ 广东 水稻 Ｍ２７ 四川 玉米

Ｂ３１６ 广东 水稻 Ｍ２８ 四川 玉米

Ｂ３２４ 广东 水稻 Ｍ２９ 四川 玉米

Ｂ３３９ 广东 水稻 Ｍ３０ 四川 玉米

Ｄ８０ 广西 水稻 Ｗ１ 江苏 小麦

Ｄ９３ 广西 水稻 Ｗ２ 江苏 小麦

Ｄ１０２ 广西 水稻 Ｗ３ 江苏 小麦

Ｄ１１０ 广西 水稻 Ｗ４ 江苏 小麦

Ｄ１２３ 广西 水稻 Ｗ５ 江苏 小麦

Ｄ１３７ 广西 水稻 Ｗ６ 江苏 小麦

Ｄ１４１ 广西 水稻 Ｗ７ 江苏 小麦

Ｄ１５０ 广西 水稻 Ｗ８ 江苏 小麦

Ｄ１６４ 广西 水稻 Ｗ９ 江苏 小麦

Ｄ１８０ 广西 水稻 Ｗ１０ 江苏 小麦

Ｍ１ 山东 玉米 Ｗ２０ 河南 小麦

Ｍ２ 山东 玉米 Ｗ２１ 河南 小麦

Ｍ３ 山东 玉米 Ｗ２２ 河南 小麦

Ｍ４ 山东 玉米 Ｗ２３ 河南 小麦

Ｍ５ 山东 玉米 Ｗ２４ 河南 小麦

Ｍ６ 山东 玉米 Ｗ２５ 河南 小麦

Ｍ７ 山东 玉米 Ｗ２６ 河南 小麦

Ｍ８ 山东 玉米 Ｗ２７ 河南 小麦

Ｍ９ 山东 玉米 Ｗ２８ 河南 小麦

Ｍ１６ 山东 玉米 Ｗ２９ 河南 小麦

　　供试水稻品种为扬州大学提供的抗病品种ＹＺＳ
ＢＲ１、中抗品种Ｊａｓｍｉｎｅ８５和感病品种 Ｌｅｍｏｎｔ（源自
于美国得克萨斯州）；供试玉米品种为四川农业科学

院提供的中感品种川单１３、中抗品种川单１４和广东
农业科学院提供的甜玉米抗病品种丰田１号；供试
小麦品种为江苏农业科学院提供的抗病品种

ＣＩ１２６３３、中抗品种陕２２９和感病品种豫麦４９．
１．２　纹枯病菌对３种作物的交互致病性测定
１．２．１　接种试验　在温室育秧盘播种育苗．水稻、
玉米和小麦的种子经过浸泡和催芽后播种．为了保
证秧苗大小一致，可适当多播，然后间苗．待每种作
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物的秧苗长至“三叶一心”期时，接种．
以水稻谷粒为培养基质培养水稻、小麦和玉米

纹枯病菌，制备接种体．先把３种纹枯病菌分别接种
至ＰＤＡ平板上，２８℃培养２～５ｄ，当菌落长满直径
为 ９ｃｍ的培养皿时，把浸泡２４ｈ并经高压蒸汽灭菌
（１２１℃、２０ｍｉｎ）的水稻谷粒平铺到３种纹枯病菌的
菌落上面，在２８℃黑暗条件下继续培养７ｄ，待谷粒
表面长满菌丝体即可用于接种．

接种时，在３种作物每株秧苗的基部两侧各放
置１粒稻谷接种体，接种体需紧贴基部叶鞘，以保证
发病．接种后的作物秧苗保持在温度２８～３０℃、相
对湿度８５％左右的温室内．每个菌株接种水稻、玉米
和小麦各１０株，每个处理３次重复．
１．２．２　水稻纹枯病的病情调查及分级标准　接种７
ｄ后调查发病情况．采用王子斌等［１４］提出的以相对

病斑高度为基础的０～９级病情评价体系：
相对病级＝［接种叶鞘（倒３叶鞘）及上方叶鞘

上的连续病斑长度／倒 ４叶鞘叶枕至剑叶叶枕的高
度］×９．

根据发病情况，确定３种纹枯病菌各２０个菌株
对３个水稻品种的平均病害级别，比较３种纹枯病
菌对水稻的致病力强弱．
１．２．３　玉米纹枯病的病情调查及分级标准　接种７
ｄ后调查发病情况，采用杨世文等［１５］提出的病级标

准，将病害分为５级．
０级：全株无病；１级：果穗下第４叶鞘及叶片发

病；２级：果穗下第３叶鞘及叶片发病；３级：果穗下
第２叶鞘及叶片发病；４级：果穗下第１叶鞘及叶片
发病；５级：果穗及以上部位发病．

根据发病情况，确定３种纹枯病菌各２０个菌株
对３个玉米品种的平均病害级别，比较３种纹枯病
菌对玉米的致病力强弱．
１．２．４　小麦纹枯病的病情调查及分级标准　在接
种后２周调查发病情况，采用汪敏等［１６］提出的病级

标准，将病害分为９级．
０级：无症状；１级：外层叶鞘有明显的纹枯病

斑，但病斑环周小于１／２；３级：外层叶鞘有明显的纹
枯病斑，但病斑环周大于１／２；５级：内层叶鞘有明显
的纹枯病斑，但病斑环周小于１／２；７级：内层叶鞘有
明显的纹枯病斑，病斑环周大于１／２，但植株不死苗；
９级：植株死苗．

根据发病情况，确定３种纹枯病菌各２０个菌株
对３个小麦品种的平均病害级别，比较３种纹枯病
菌对小麦的致病力强弱．

１．３　数据处理
试验数据采用 Ｅｘｃｅｌ２０１０软件进行处理；数据

统计分析采用ＳＰＳＳ１７．０软件；显著性差异分析采用
邓肯氏（Ｄｕｎｃａｎ’ｓ）新复极差法．

２　结果与分析

２．１　接种纹枯病菌３种寄主的症状表现
试验结果表明，供试的纹枯病菌菌株都能单独

侵染水稻、玉米和小麦３种作物，但它们对不同作物
的致病力存在较大差异．３种纹枯病菌接种原寄主时
均展示出强的致病力，并表现出原病害的典型症状；

水稻和玉米纹枯病菌菌株分别接种水稻和玉米时也

表现出典型的纹枯病症状，而小麦纹枯病菌菌株接

种水稻和玉米时产生小型云纹状病斑，病斑边缘深

褐色，中央浅褐色；３种纹枯病菌菌株接种小麦时表
现相同的典型纹枯病症状．
２．２　纹枯病菌对水稻的交互致病性

根据１．２．２所述的病情调查及分级标准，３种纹
枯病菌菌株对水稻的致病性测定结果如图１所示．
从图１可看出：３种纹枯病菌菌株对水稻均具有致病
性，但其引致的病害级别（致病力强弱）表现出显著

的差异．２０个水稻纹枯病菌菌株对 ３个水稻品种
（ＹＺＳＢＲ１，Ｊａｓｍｉｎｅ８５和 Ｌｅｍｏｎｔ）的平均病级大于
５０；２０个玉米纹枯病菌菌株对上述３个水稻品种的
平均病级大于４．０；而２０个小麦纹枯病菌菌株对上
述３个水稻品种的平均病级低于２．０．由此可见，水
稻纹枯病菌菌株对其原寄主水稻的致病力最强，玉

米纹枯病菌菌株对水稻的致病力居中，而小麦纹枯

病菌菌株对水稻的致病力最弱．

图柱凡具有一个相同字母者表示处理间差异不显著（Ｐ＞０．０５，Ｄｕｎ

ｃａｎ’ｓ法）

图１　３种作物纹枯病菌菌株对水稻的致病性

Ｆｉｇ．１　ＴｈｅｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙｏｆＲｈｉｚｏｃｔｏｎｉａｓｐｐ．ｓｔｒａｉｎｓｉｓｏｌａｔｅｄ

ｆｒｏｍｔｈｒｅｅｃｒｏｐｓｔｏｒｉｃｅ
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２．３　纹枯病菌对玉米的交互致病性
根据１．２．３所述的病情调查及分级标准，３种纹

枯病菌菌株对玉米的致病性测定结果如图２所示．
从图２可看出：３种纹枯病菌菌株对玉米均具有致病
性，但其引致的病害级别（致病力强弱）表现出一定

的差异．２０个玉米纹枯病菌菌株对３个玉米品种（川
单１３，川单１４和丰田１号）的平均病级为２．５；２０个
水稻纹枯病菌菌株对上述３个玉米品种的平均病级
为２．３；而２０个小麦纹枯病菌菌株对上述３个玉米
品种的平均病级低于１．０．由此可见，玉米纹枯病菌
菌株对其原寄主玉米的致病力最强，水稻纹枯病菌

菌株对玉米的致病力稍弱而居中，而小麦纹枯病菌

菌株对玉米的致病力最弱．

图柱中凡具有一个相同字母表示处理间差异不显著（Ｐ＞０．０５，Ｄｕｎ

ｃａｎ’ｓ法）．

图２　３种作物纹枯病菌菌株对玉米的致病性

Ｆｉｇ．２　ＴｈｅｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙｏｆｉｓｏｌａｔｅｓｏｆＲｈｉｚｏｃｔｏｎｉａｓｐｐ．ｆｒｏｍ

ｔｈｒｅｅｃｒｏｐｓｔｏｍａｉｚｅ

２．４　纹枯病菌对小麦的交互致病性
根据１．２．４所述的病情调查及分级标准，３种纹

枯病菌菌株对小麦的致病性测定结果如图３所示．

图柱凡具有一个相同字母表示处理间差异不显著（Ｐ＞０．０５，Ｄｕｎｃａｎ’ｓ

法）．

图３　３种作物纹枯病菌菌株对小麦的致病性

Ｆｉｇ．３　ＴｈｅｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙｏｆｉｓｏｌａｔｅｓｏｆＲｈｉｚｏｃｔｏｎｉａｓｐｐ．ｆｒｏｍ

ｔｈｒｅｅｃｒｏｐｓｔｏｗｈｅａｔ

从图３可看出：３种纹枯病菌菌株对小麦均具有致病
性，但其引致的病害级别（致病力强弱）表现出相当

大的差异．所有供试的水稻纹枯病菌菌株和玉米纹
枯病菌菌株对３个小麦品种（ＣＩ１２６３３，扬麦２２９和
豫麦４９）的平均病级均低于２．０；而２０个小麦纹枯
病菌菌株对上述３个小麦品种的平均病级接近５．０．
由此可见，水稻纹枯病菌菌株和玉米纹枯病菌菌株

对小麦的致病力较弱且差异不显著，而小麦纹枯病

菌菌株对其原寄主小麦的致病力最强．

３　结论与讨论
在农业生态系统中，作物轮作和间作是提高土

地单位面积产量和防治病害的有效措施之一．但不
同的植物病原菌对不同寄主植物的交互致病性给作

物轮作和间作带来了一些不利影响．因此，植物病原
菌交互致病性的研究对构建有效的植物病害防治体

系具有重要的指导意义．颜思齐等［１７］研究了水稻、玉

米、小麦纹枯病菌和棉花立枯病菌之间的关系，结果

显示４种病菌都能侵染水稻、玉米和小麦，而小麦纹
枯病菌不能侵染棉花，水稻和玉米纹枯病菌对棉花

亦未表现出明显的致病性．夏正俊等［１８］在鉴定江苏

省几种作物病原丝核菌所属种及菌丝融合群的基础

上，对６种作物病原丝核菌菌株进行了人工交互接
种试验，结果表明６种作物病原丝核菌对各自的原
分离作物寄主均表现出强致病力．本研究通过水稻、
玉米和小麦纹枯病菌各２０个菌株对水稻、玉米和小
麦各３个品种进行了接种，测定了其交互致病性．结
果表明：各供试纹枯病菌菌株都能单独侵染３种供
试作物，而各供试菌株对原寄主的致病力总体来说

强于对其他寄主的致病力．根据试验数据，水稻纹枯
病菌和玉米纹枯病菌的致病力虽存在差异，但两者

差异不大，意味着水稻纹枯病菌和玉米纹枯病菌可

以相互交叉感染，这可能与它们同属于立枯丝核菌

有关，在作物轮作时应引起注意．而小麦纹枯病菌菌
株对小麦的致病力明显地强于对水稻和玉米的致病

力，前者与后两者的差异达到显著水平．另外，同一
作物的２０个菌株在接种同一寄主植物时，除小麦纹
枯病菌２０个菌株接种玉米时致病性差异较小外，其
余均存在一定程度的差异．所以在接种试验中，设置
了每个菌株分别接种３种作物的１０株幼苗，每个处
理３次重复，并以算术平均数来反映每个菌株的致
病力．本研究采用作物苗期稻谷接种体接种法，虽然
在供试菌株、供试作物品种和接种方法等方面与前

人的研究不尽相同，但均得到了与前人相同或相似
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的结论［６，１７１８］，从而也进一步证明了丝核菌属真菌寄

主范围的广泛性以及利用作物轮作控制丝核菌病害

的复杂性和艰巨性．

参考文献：

［１］　ＳＮＥＨＢ，ＢＵＲＰＥＥＬ，ＯＧＯＳＨＩＡ，ｅｔａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆ
Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａｓｐｅｃｉｅｓ［Ｍ］．Ｓｔ．Ｐａｕｌ，Ｍｉｎｎｅｓｏｔａ：ＡＰＳ
Ｐｒｅｓｓ，１９９１．

［２］　何迎春，高必达．立枯丝核菌的生物防治［Ｊ］．中国生
物防治，２０００，１６（１）：３１３４．

［３］　黄江华，杨媚，周而勋，等．１３种植物丝核菌对水稻、甜
玉米、黄瓜和甘蓝的交互致病性［Ｊ］．华中农业大学学
报，２００８，２７（２）：１９８２０３．

［４］　ＣＡＲＬＩＮＧＤＥ，ＫＵＮＩＮＡＧＡＳ，ＢＲＡＩＮＡＲＤＫＡ．Ｈｙ
ｐｈａｌａｎａｓｔｏｍｏｓｉｓｒｅａｃｔｉｏｎｓ， ｒＤＮＡｉｎｔｅｒｎａｌｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ
ｓｐａｃｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓ，ａｎｄｖｉｒｕｌｅｎｃｅｌｅｖｅｌｓａｍｏｎｇｓｕｂｓｅｔｓｏｆ
Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａｓｏｌａｎｉａｎａｓｔｏｍｏｓｉｓｇｒｏｕｐ２（ＡＧ２）ａｎｄＡＧ
ＢＩ［Ｊ］．Ｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙ，２００２，９２（１）：４３５０．

［５］　李永娟，刘顺，朱杰华，等．河北省小麦及玉米纹枯病
菌生物学特性初步研究［Ｊ］．中国农业科技导报，
２００７，９（１）：４７５１．

［６］　杨根华，董文汉，李梅，等．云南省水稻纹枯病菌系研
究［Ｊ］．菌物系统，２００２，２１（２）：２７４２７９．

［７］　ＴＨＩＮＤＴＳ，ＡＧＧＡＲＷＡＬＲ．Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎａｎｄｐａｔｈｏ
ｇｅｎｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓｏｆＲｈｉｚｏｃｔｏｎｉａｓｏｌａｎｉｉｓｏｌａｔｅｓｉｎａｐｏｔａ
ｔｏｒｉｃｅｓｙｓｔｅｍａｎｄｔｈｅｉｒｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙｔｏｆｕｎｇｉｃｉｄｅｓ［Ｊ］．Ｊ
Ｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｌ，２００８，１５６（１０）：６１５６２１．

［８］　ＹＯＵＭＰ，ＬＡＮＣＡＳＴＥＲＢ，ＳｉｖａｓｉｔｈａｍｐａｒａｍＫ，ｅｔａｌ．
ＣｒｏｓｓｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙｏｆＲｈｉｚｏｃｔｏｎｉａｓｏｌａｎｉｓｔｒａｉｎｓｏｎｐａｓｔｕｒｅ
ｌｅｇｕｍｅｓｉｎｐａｓｔｕｒｅｃｒｏｐｒｏｔａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔａｎｄＳｏｉｌ，
２００８，３０２（１／２）：２０３２１１．

［９］　ＳＩＬＶＡＢＡＲＲＥＴＯＦＡＤ，ＰＥＲＥＩＲＡＷ Ｖ，ＣＩＡＭＰＩＭ
Ｂ，ｅｔａｌ．Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａｓｏｌａｎｉａｎａｓｔｏｍｏｓｉｓｇｒｏｕｐ４（ＡＧ４
ＨＧＩａｎｄＨＧＩＩＩ）ａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｗｅｅｄｓｐｅｃｉｅｓｆｒｏｍａｐｏ
ｔａｔｏｃｒｏｐｐｉｎｇａｒｅａ［Ｊ］．ＳｕｍｍａＰｈｙｔｏｐａｔｈｏｌ，２０１０，３６
（２）：１４５１５４．

［１０］ＳＯＵＺＡＥＣ，ＫＵＲＡＭＡＥＥＥ，ＮＡＫＡＴＡＮＩＡＫ，ｅｔａｌ．

Ｃｙｔｏｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ，ｃｕｌｔｕｒａｌ，ｍｏｌｅｃｕｌａｒａｎｄｐａｔｈｏｇｅｎｉｃａｌ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆＲｈｉｚｏｃｔｏｎｉａｓｏｌａｎｉＫüｈｎａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈ

ｒｉｃｅｉｎＴｏｃａｎｔｉｎｓ，Ｂｒａｚｉｌ［Ｊ］．ＳｕｍｍａＰｈｙｔｏｐａｔｈｏｌ，２００７，

３３（２）：１２９１３６．

［１１］ＧＡＩＮＯＡＰＤＳ，ＢＡＳＳＥＴＯＭＡ，ＧＡＳＰＡＲＯＴＴＯＬ，ｅｔ

ａｌ．Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｉｎｆｅｒｅｎｃｅｒｅｖｅａｌｓｔｈｅｃｏｍｐｌｅｘｅｔｉｏｌｏｇｙｏｆ

ｔｈｅｔａｒｇｅｔａｎｄｌｅａｆｓｐｏｔｄｉｓｅａｓｅｓｏｎｒｕｂｂｅｒｔｒｅｅａｎｄｏｔｈｅｒ

ｓｐｅｃｉｅｓｃｕｌｔｉｖａｔｅｄｉｎｔｈｅＡｍａｚｏｎ［Ｊ］．ＡｃｔａＳｃｉＡｇｒｏｎ，

２０１０，３２（３）：３８５３９５．

［１２］ＤＵＢＥＹＳＣ，ＴＲＩＰＡＴＨＩＡ，ＵＰＡＤＨＹＡＹＢＫ，ｅｔａｌ．

ＰａｔｈｏｇｅｎｉｃｂｅｈａｖｉｏｒｏｆｌｅｇｕｍｉｎｏｕｓｉｓｏｌａｔｅｓｏｆＲｈｉｚｏｃｔｏｎｉａ

ｓｏｌａｎｉｃｏｌｌｅｃｔｅｄｆｒｏｍｄｉｆｆｅｒｅｎｔＩｎｄｉａｎａｇｒｏｅｃｏｌｏｇｉｃａｌｒｅ

ｇｉｏｎｓ［Ｊ］．ＩｎｄｉａｎＪＡｇｒＳｃｉ，２０１１，８１（１０）：９４８９５３．

［１３］ＢＵＥＮＯＣＪ，ＢＥＴＴＩＯＬＷ，ＭＥＳＡＥＣ，ｅｔａｌ．Ｒｅｐｏｒｔｏｆ

ＲｈｉｚｏｃｔｏｎｉａｓｏｌａｎｉＡＧ４ＨＧＩｏｎｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ（ｗｈｉｔｅ

ａｎｄｙｅｌｌｏｗｐａｐｙｒｕｓ）ａｎｄＲ．ｓｏｌａｎｉＡＧ４ＨＧＩＩＩｏｎｇｙｐ

ｓｏｐｈｉｌａｉｎｔｈｅＳ珓ａｏＰａｕｌｏＳｔａｔｅ，Ｂｒａｚｉｌ，ａｎｄｔｈｅｉｒｃｒｏｓｓ

ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙ［Ｊ］．ＳｕｍｍａＰｈｙｔｏｐａｔｈｏｌ，２０１３，３９（４）：

２８６２８９．

［１４］王子斌，左示敏，李刚，等．水稻纹枯病几种田间病级调

查标准的比较研究［Ｊ］．扬州大学学报，２００９，３０（４）：

５７６２．

［１５］杨世文，刘永发，陈淑琼．玉米纹枯病发生规律及测报

技术的探讨［Ｊ］．中国植保导刊，１９９２，１２（４）：３５．

［１６］汪敏，吕柏林，邢小萍，等．河南省小麦纹枯病菌的群体

组成及致病力分化研究［Ｊ］．植物病理学报，２０１１，４１

（５）：５５６５６０．

［１７］颜思齐，吴帮承，唐显富，等．禾谷类作物纹枯病研究：

Ⅰ：水稻、玉米、小麦纹枯病和棉花立枯病四者之间的

关系［Ｊ］．植物病理学报，１９８４，１４（１）：３５３２．

［１８］夏正俊，顾本康，李清铣．江苏省几种作物丝核菌交互

致病性的聚类分析［Ｊ］．植物病理学报，１９９３，２３（１）：

２５３０．

【责任编辑　霍　欢】
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