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摘要：为明确北京市大兴区、顺义区和山西省襄汾县葡萄树上叶斑病的病原菌，利用组织分离法对

病样进行分离纯化，采用多基因系统发育学分析（ITS，Alt a 1和gpd）和形态学对纯化后菌株进行鉴

定，并结合柯赫氏法则对其进行验证。结果表明，共获得37株链格孢属真菌菌株，分属链格孢Al-

ternaria alternata、葡萄链格孢 A. viniferae 和乔木链格孢 A. arborescens，柯赫氏法则检测结果显示

接种菌株对所接叶片与果穗均具致病性，说明这3种链格孢种均为葡萄叶斑病的病原菌；葡萄链格

孢为主要的病原菌，有28株，故将该类病害命名为葡萄链格孢叶斑病；此外，该类菌株在2~40℃之

间均能生长，25℃为最适生长温度。
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Abstract: To determine the causes of the leaf spot symptoms observed in grape vineyards in Daxing

and Shunyi Districts of Beijing City and Xiangfen County of Shanxi Province, tissue isolation method,

multi-gene phylogenetic analysis (ITS, Alt a 1 and gpd) and morphological study were used to identify

the species of pathogens. Koch’s postulates were used to verify the results. In total, 37 isolates of Alter-

naria species, A. altanata, A. viniferae and A. arborescens were isolated. All three Alternaria species

were pathogens of grape leaf spot disease. Alternaria viniferae was the dominant species with 28 iso-

lates. Therefore, the disease was named as grape Alternaria leaf spot disease. In addition, the current

study showed that the pathogen could grow under a wide range of temperature from 2 to 40℃, and the

optimum temperature for the three species was 25℃.

Key words: grape; leaf spot; Alternaria; pathogen identification

链格孢属真菌对生态环境和基质的适应性强，

在世界范围内广泛分布，在已描述的 500个链格孢

种中，95% 以上寄生在植物上（曲文文等，2012；

Woudenberg，2015；赵艳琴等，2017），其引起的植物

病害在我国农业生产上比较突出，如甘肃省河西走

廊的白兰瓜叶斑病，遍布全国的番茄、马铃薯等茄科



蔬菜的早疫病与烟草赤星病等（张天宇，2003；郭倩

倩等，2013）。

葡萄为葡萄科葡萄属的一种落叶藤本植物，原

产于欧洲和亚洲西部（贺普超，2005），是重要的经济

水果之一，我国葡萄产量和种植面积长期位居世界

前列（刘涛等，2002；Hong et al.，2008）。目前我国已

经报道的葡萄真菌性叶斑病主要有褐纹病（范咏梅

等，2007；宋卫翠等，2014）、大褐斑病（柴兆祥，2001；

王国珍等，2002；梁春浩等，2010）、小褐斑病（王国珍

等，2002；梁春浩等，2010）、轮斑病（姚敏，2015）、壳

针孢叶斑病（王忠跃，2009）、环纹叶枯病（王忠跃，

2009）、假尾孢叶斑病（Liang et al.，2016）和尾孢叶

斑病（郭英兰和刘锡琎，2003），Jayawardena et al.

（2016）在我国首次分离得到1个引起葡萄叶斑病的

新种 Neopestalotiopsis vitis。国外还报道了角斑叶

焦病、叶枯病、黑痣病、枝孢叶斑病以及杂生叶斑病

等 6 种葡萄真菌性叶斑病（Deighton，1976；Wilcox

et al.，2015）。目前国外关于链格孢属侵染葡萄的报

道很多（Casieri et al.，2009；González & Tello，2011），

国内也有关于链格孢属侵染葡萄的报道（Tao et al.，

2014；杨超等，2017），但是自然条件下链格孢属侵染

引起葡萄叶斑病的研究未见报道。

近几年葡萄真菌性叶斑病的影响越来越严重并

出现一些新症状，如斑疹状叶斑、穿孔性叶斑、使葡

萄早期落叶。本课题组于2016年8—11月，在北京市

和山西省葡萄园的不同葡萄品种上发现了1种新病

害，其病斑为褐色，边缘颜色较深，形状不规则，病斑

周围有黄色晕圈。为明确引起该病害的病原菌，对

其进行了病样的采集和分离，并采用多基因系统发

育分析及形态学对分离得到的病原菌进行鉴定，同

时对其生物学特性进行分析，旨在为该叶斑病的发

生和防治提供参考依据。

1 材料与方法

1.1 材料

供试病样及寄主：2016年 8—11月从北京市大

兴区、顺义区和山西省襄汾县共采集了具有褐色、不

规则形、边缘加深且有黄色晕圈的 20片葡萄病叶，

其中大兴区 6片，均为巨玫瑰病叶；顺义区 6片，夏

黑、巨峰和醉金香各2片病叶；襄汾县8片，均为晚黑

宝病叶，将其带回实验室进行病原菌分离。致病性

测定所需叶片与花穗均为夏黑葡萄品种，采自北京

葡萄与葡萄酒工程技术研发中心。

培养基：马铃薯葡萄糖琼脂（potato dextrose

agar，PDA）培养基：马铃薯 200 g、葡萄糖 20 g、琼脂

15~18 g，加水定容至 1 000 mL；马铃薯胡萝卜琼脂

（potato carrot agar，PCA）培养基：马铃薯200 g、胡萝

卜200 g、琼脂15~18 g，加水定容至1 000 mL。

试剂及仪器：十六烷基三甲基溴化铵（cetyl tri-

methylammonium bromide，CTAB），美国Amresco公

司；2×Taq Master Mix 和 DNA Marker，北京博迈德

基因技术有限公司；其它试剂均为国产分析纯。

Axio Imager Z2 显微镜，德国 Carl Zeiss 公司；Bio-

Rad Gel DocTM XR+凝胶成像仪、C1000 TouchTM Ther-

mal Cycler PCR 仪，美国 Bio-Rad 公司；Eppendorf

AG 5424离心机，德国Eppendorf公司。

1.2 方法

1.2.1 葡萄叶斑病病原菌的分离与纯化

采用常规组织分离法（方中达，1998）对具有典

型症状的叶片进行分离。首先在病健交界处剪取边

长为 5 mm的方块，用 75%酒精消毒 30 s，无菌水清

洗 3 次，吹干后置于 PDA 平板上，将培养皿置于温

度25℃、12 h黑暗/12 h光照条件的培养箱中进行培

养，采用单孢分离法进行菌种纯化，4℃保存备用。

每种病原菌随机选取2株纯化后的菌株进行相关试

验，共选取了 6 株菌株，分别命名为 JZB311001、

JZB311017、JZB311042、JZB311054、JZB311080 和

JZB311110。

1.2.2 葡萄叶斑病病原菌的分子生物学鉴定

将所得菌株在 PDA 平板上培养 7 d，用灭菌牙

签将菌丝刮下，放在1.5 mL的离心管中，采用CTAB

法提取DNA。以基因组DNA为模板，分别利用 rD-

NA 转录间隔区（internal transcribed spacer，ITS）通

用引物 ITS-4（5 ′ -TCCTCCGCTTATTGATATGC-3 ′）/

ITS-5（5 ′ -GGAAGTAAAAGTCGTAACAAGG-3 ′）

（White et al.，1990）、链格孢属的主要过敏原Alt a 1

基因的引物 Alt-F（5 ′ -ATGCAGTTCACCACCATC-

GC-3 ′）/Alt-R（5 ′ -ACGAGGGTGAYGTAGGCGTC-

3 ′）（Hong et al.，2005）和 3-磷酸甘油醛脱氢酶 gpd

基因的引物 gpd - 1（5 ′ - CAACGGCTTCGGTCG-

CATTG-3 ′）/gpd-2（5 ′ -GCCAAGGAGTTGGTTGT-

GC-3 ′）（Berbee et al.，1999）来进行PCR扩增，引物

委托生工生物工程（上海）股份有限公司合成。50 μL

PCR 反应体系：25 μL Taq DNA 聚合酶、19 μL

ddH2O、10 μmol/L 上下游引物各 2 μL、模板 DNA

2 μL。利用引物 ITS-4/ITS-5进行PCR扩增，扩增反

应程序：94℃预变性3 min；94℃变性30 s，58℃退火

30 s，72℃延伸1 min，变性到延伸共35个循环；72℃
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总延伸 10 min。利用引物 Alt-F/Alt-R 进行 PCR 扩

增，扩增反应程序：94℃预变性2 min；94℃变性1 min，

57℃退火30 s，72℃延伸45 s，变性到延伸总共35个

循环；72℃总延伸10 min。利用引物gpd-1/gpd-2进

行 PCR 扩增，扩增反应程序：94℃预变性 2 min；

96℃变性1 min，58℃退火1 min，72℃延伸1 min，变

性到延伸共35个循环；72℃总延伸10 min。

用 1.5%琼脂糖凝胶对PCR扩增产物进行电泳

检测，使用凝胶成像系统进行拍照。最后将条带清

晰的 PCR产物送至北京博迈德基因技术有限公司

进行测序。在 NCBI 上对测序结果进行 BLAST 比

对分析，在 GenBank 中下载相关参考序列，利用

MAFFT 7 软件（http://mafft. cbrc. jp / alignment / serv-

er/）（Katoh & Toh，2008）对所有序列进行比对，利用

BioEdit 7.0.9.0软件按照Alt a 1和gpd的顺序进行多

基因序列整合，必要的时候可以手动截齐（Hall，

1999）。利用ALTER软件将文件格式转换成 nexus

格式。最后将序列载入 PAUP 4.0b10 软件（Swof-

ford，2002）中，用最大简约法（maximum parsimony，

MP）构建系统发育树并进行系统发育分析。

1.2.3 葡萄叶斑病病原菌的形态学鉴定

将纯化后的菌株在PCA平板上于23℃、8 h光照/

16 h 黑暗的条件下培养 7 d（Simmons & Roberts，

1993）。每种病原菌随机选取1株菌株，在显微镜下

观察分生孢子、分生孢子梗的形态特征及产孢表型，

并测量分生孢子大小，每株菌测量30个。

1.2.4 葡萄叶斑病病原菌的致病性测定及再分离

采用离体叶片和离体花穗接种葡萄叶斑病病原

菌进行致病性测定。

选取健康成熟夏黑葡萄叶片，用75%酒精对叶

片表面消毒 30 s，用灭菌无菌水清洗 3 次，吹干备

用。将纯化后的菌株在 PDA平板上培养 7 d，用灭

菌牙签将菌丝刮掉，用无菌水将孢子冲洗下来，用血

球计数法配置浓度为 1×105个/mL的孢子悬浮液进

行接种。采用滴接法进行接种，分别进行刺伤和无

伤接种。每片叶子4个接种点，每侧 2个，分别于主

叶脉两侧且对称，一侧刺伤接种，另一侧无伤接种，

每点接种孢子悬浮液 20 μL，每个处理 9片叶片，重

复 3次，以无菌水为空白对照。接种后将叶片置于

接种盒内进行保湿。将装有叶片的接种盒置于

25℃培养箱中，在90%相对湿度下进行24 h黑暗培

养；之后在65%相对湿度进行12 h光照/12 h黑暗培

养。观察并记录叶片的发病情况，接种部位出现褐

色斑点即为开始发病，之后出现与田间相似症状即

为完全发病，同时计算叶片发病率，叶片发病率=发

病叶片数/接种叶片总数×100%。对病斑再次进行

组织分离，观察分离物与接种菌株菌落特征，以完成

柯赫氏法则验证。

选取健康盛花期夏黑葡萄花穗，消毒处理同上，

并配制浓度为1×105个/mL的孢子悬浮液进行接种。

采用喷雾法接种，每株菌为1个处理，每个处理接种

3个花穗，每个花穗接种 20 μL孢子悬浮液，以无菌

水为空白对照，重复 3次。将接种后花穗的穗柄置

于放有无菌水的锥形瓶内保湿，将装有花穗的锥形

瓶置于25℃培养箱中培养，培养条件同上。观察并

记录花穗的发病情况，花穗变褐即为发病，同时计算

花穗发病率，花穗发病率=花穗数/接种花穗总数×

100%。对病穗再次进行组织分离，观察分离物与接

种菌株菌落特征，以完成柯赫氏法则验证。

1.2.5 温度对葡萄叶斑病病原菌菌落生长的影响

选取纯化后的菌株进行温度对菌丝生长影响的

试验，共设置 2、5、10、15、20、25、30、35、40 和 45℃

10个温度梯度（王斌，2015；王媛媛等，2015）。用直

径为 5 mm的打孔器在 PDA平板上已培养 5 d的菌

落上沿外边缘相同位置打取菌饼，并置于新的PDA

平板上中进行恒温黑暗培养，每株菌为1个处理，每

个处理 3皿，重复 3次。6 d后利用十字交叉方法测

量菌落直径大小。

1.3 数据分析

试验数据利用 Excel 2003 和 SPSS 19.0 软件进

行统计分析，应用Duncan氏新复极差法进行差异显

著性检验。

2 结果与分析

2.1 葡萄叶斑病病原菌的分子生物学鉴定

在田间采集的 20片葡萄叶斑病叶上共分离纯

化得到 37株链格孢属菌株。在构建的系统发育树

中，以枯叶隔孢腔菌 Pleospora herbarum（ATCC

11681）作为外群。将基于Alt a 1和gpd基因序列所

得测序结果提交至GenBank，获得登录号，其中利用

Alt a 1所得序列长度为307~388 bp，利用gpd所得序

列长度为418~448 bp。

系统发育树显示，37 株菌株并未完全聚在一

起，其中28株菌株与葡萄链格孢A. viniferae聚在一

起，自举支持率为 71%，2 株菌株与乔木链格孢 A.

arborescens聚在一起，自举支持率为 60%，7株菌株

与链格孢A. alternata聚在一起，自举支持率为100%

（图1）。
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图1 利用Alt a 1和 gpd 基因序列基于最大简约法构建的37株菌株与其它链格孢菌的系统发育树

Fig. 1 Phylogenetic tree of 37 strains and related Alternata sp. strains based on maximum parsimony

with Alt a 1 and gpd gene sequences

括号内依次为菌株的gpd和Alt a 1序列的GenBank登录号。 The GenBank accession numbers of gpd and Alt a 1 sequences

of each strain are shown in brackets.
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2.2 葡萄叶斑病病原菌的菌落形态特征

链格孢（JZB311001）：菌落颜色由无色或浅色

逐渐变为浅褐色至深褐色，圆形，背面颜色较浅，具

同心轮纹（图 2-A~B）。分生孢子梗单生或数根簇

生，直或弯曲，有隔，分枝或不分枝，淡褐色至褐色，

随着连续产孢做合轴式延伸；分生孢子单生或链生，

链长 1~7个孢子，在细长分生孢子梗的上部形成具

短分支的分生孢子链，成树状分支状（图 2-C）。淡

褐色至深褐色，卵形、倒梨形、倒棍棒形或近椭圆形，

分隔处略缢缩或不缢缩，有1~7个横隔膜，0~4个纵/

斜隔膜，孢身大小为14.2~44.8 μm×8.1~14.7 μm。短

喙柱状或锥状，淡褐色，大小为 3.4~17.1 μm×2.5~

5.4 μm，部分转变为产孢细胞（假喙）（图2-D~E）。

图2 链格孢在PCA培养基上的形态特征

Fig. 2 Morphological characteristics of Alternaria alternata on PCA

A：7 d时菌落正面；B：7 d时菌落背面；C：产孢表型；D：分生孢子梗；E：分生孢子。A：Front of colony at 7 d；B：re-

verse of colony at 7 d；C：sporulation pattern；D：conidiophores；E：conidia.

葡萄链格孢（JZB311110）：菌落颜色由无色或

浅色逐渐变为浅褐色至深褐色，圆形，菌丝成密绒状

（图3-A~B）。分生孢子梗单生，直或弯曲，分枝或不

分枝，有隔，随着连续产孢做合轴式延伸；分生孢子

单生或链生，链长1~9个孢子（图3-C），不分枝，近椭

圆形、倒梨形、近球形、倒棍棒形或卵形，无色、淡褐

色或黄褐色至深褐色，有 1~7个横膈膜和 0~5个纵/

斜隔隔膜，分隔处略缢缩或不缢缩，孢身大小为

16.8~55.3 μm×7.5~20.0 μm。喙呈柱状或锥状，部分

孢子侧生次生分生孢子梗，大小为 4.3~20.2 μm×

3.7~5.8 μm（图3-C~D）。

图3 葡萄链格孢在PCA培养基上的形态特征

Fig. 3 Morphological characteristics of Alternaria viniferae on PCA

A：7 d时菌落正面；B：7 d时菌落背面；C：分生孢子梗；D：分生孢子。A：Front of colony at 7 d；B：reverse of colony at

7 d；C：conidia and conidiophores；D：conidia.

乔木链格孢（JZB311054）：菌落颜色由无色或

浅色逐渐变为浅褐色至深褐色，圆形，气生菌丝茂

盛，有隔（图4-A~B）。分生孢子梗单生，分枝或不分

枝，直立，直或略弯，分隔，近无色或淡褐色至褐色

（图 4-C）。分生孢子单生或链生，链长 1~6 个孢子

（图 4-D），产孢表型成短树枝状，分枝，做合轴式延

伸，也有部分短链是由部分孢子顶端或侧面产生次

生分生孢子梗而形成。分生孢子倒梨形、近椭圆形、

卵形或倒棍棒形，近无色或浅褐色至褐色，有1~7个

横隔膜和 0~4 个纵/斜隔膜，分隔处略缢缩或不缢

缩，孢身大小为12.2~40.5 μm×7.0~18.0 μm（图4-E）。

大部分孢子有短柱状喙或假喙，较长者长度略超过

孢身且分隔，有些幼孢子已有明显的喙，个别长度明

显超过孢身，大小为 2.5~43.5 μm×3.0~5.2 μm，部分

假喙有2个孢痕，形成短枝链。

2.3 37株供试菌株的鉴定结果及分布

根据形态学特征和分子生物学分析结果，37株

分离物均被鉴定为链格孢属的3个种，即链格孢、葡

萄链格孢和乔木链格孢，分别为 7、28和2株。所有

采集点的 5 个不同葡萄品种上均分离到葡萄链格

孢；除北京顺义区巨峰外，所有品种上也均分离到链

格孢；只有北京大兴区巨玫瑰与北京顺义区巨峰上
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分离得到乔木链格孢。北京市大兴区巨玫瑰3号叶

片中同时分离到了以上 3种病原菌；北京市顺义区

的夏黑1号、醉金香2号以及山西省襄汾县晚黑宝3号、

晚黑宝6号、晚黑宝8号叶片上均同时分离到了链格

孢和葡萄链格孢，北京市顺义区巨峰 1号上同时分

离到了葡萄链格孢与乔木链格孢。

图4 乔木链格孢在PCA培养基上的形态特征

Fig.4 Morphological characteristics of Alternaria arborescens on PCA

A：7 d时菌落正面；B：7 d时菌落背面；C：分生孢子梗；D：产孢表型；E：分生孢子。A：Front of colony at 7 d；B：re-

verse of colony at 7 d；C：conidiophores；D：sporulation pattern；E：conidia。

2.4 葡萄叶斑病病原菌的致病性测定结果

2.4.1 离体叶片接种

无伤和刺伤接种葡萄叶斑病病原菌的葡萄叶片

均在接种 3 d时开始发病，7 d时病斑逐渐向周边扩

大，病斑颜色变深，成暗褐色，外围形成黄色晕圈，有

伤无伤的发病率均为100%（图5）。其中 JZB311080

发病最严重（图5-A），JZB311017发病最轻（图5-F），

黄色晕圈不明显。对照叶片未发病（图5-G）。说明

所接种菌株对葡萄叶片均有致病。

图5 室内离体葡萄叶片接种葡萄叶斑病病原菌7 d时发病症状

Fig. 5 Symptoms of grape leaves inoculated with pathogens of grape leaf spot disease in vitro at 7 d

A~F：分别接种 JZB311080、JZB311001、JZB311042、JZB311110、JZB311054、JZB311017菌株；G：对照。A-F：Strains

of JZB311080，JZB311001，JZB311042，JZB311110，ZB311054，JZB311017 were inoculated, respectively；G：CK.

2.4.2 离体花穗接种

葡萄花穗在接种葡萄叶斑病病原菌3 d时，果梗

开始变褐，发病部位逐渐扩大，随后穗轴也开始发病

变褐。5 d时已有整个花穗发病，其中 JZB311054的

发病率为 100%（图 6-A），JZB311001 的发病率为

50%（图6-B），JZB311110的发病率为43.3%（图6-C），

JZB311042的发病率为34.4%（图6-D），JZB311080、

JZB311017未发病（图 6-E~F）。对照花穗未见发病

（图 6-G）。对发病花穗进行再次组织分离，得到与

接种菌株形态特征一样的真菌。其中 JZB311001属

于链格孢，JZB311042 和 JZB311110 属于葡萄链格

孢，JZB311054属于乔木链格孢，表明这 3种菌均对

花穗具有致病性，但致病力不同。

图6 室内离体葡萄花穗接种葡萄叶斑病病原菌5 d时发病症状

Fig. 6 Symptoms flowering ear of grape inoculated with pathogens of grape leaf spot disease in vitro at 5 d

A~F：分别接种 JZB3110054、JZB311001、JZB311110、JZB311042、JZB311080、JZB311017 菌株；G：对照。A-F：Strains

of JZB3110054，JZB311001，JZB311110，JZB311042，JZB311080，JZB311017 were inoculated，respectively；G：CK.
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2.5 温度对病原菌菌落生长的影响

所分离得到链格孢属 JZB311080、JZB311001、

JZB311042、JZB311110、JZB311054和 JZB311017菌

株在 2~40℃之间均可以生长，最适生长温度为

25℃，45℃时菌落不生长（图 7-A~C）。其中链格孢

的2株菌株 JZB311080、JZB311001和葡萄链格孢的

2株菌株 JZB311042、JZB311110的菌落生长在各温

度之间均差异极显著（P<0.01）；在2℃与40℃之间，

乔木链格孢的 JZB311054菌株的菌落生长差异不显

著，在其它温度之间均差异显著，JZB311017菌株的

菌落生长在各温度之间差异极显著（P<0.01）。

图7 不同温度对链格孢（A）、葡萄链格孢（B）和乔木链格孢（C）菌落生长的影响

Fig. 7 Effects of different temperatures on mycelial growth of Alternaria alternate（A），A. viniferae（B）and A. arborescens（C）

图中数据为平均数±标准误。同色柱不同大、小写字母表示经Duncan氏新复极差法检验在P<0.01或P<0.05水平差异显

著。Data are mean±SE. Different uppercase and lowercase letters on the same bars indicate significant difference at P<0.01 or P<

0.05 level by Duncan’s new multiple range test.

3 讨论

链格孢属真菌是世界范围内重要的植物病原真

菌，种类繁多，寄主广泛，近年来其在葡萄上引起的

病害引起了国内外学者关注，但关于其侵染葡萄叶

片的报道还十分有限。虽然在文莱（Peregrine &

Ahmad，1982；Farr & Rossman，2015）、美国（French，

1989；Farr & Rossman，2015）、斯洛伐克（Kakalíková

et al.，2009；Farr & Rossman，2015）、西 班 牙

（González & Tello，2011；Farr & Rossman，2015）和

中国（杨超等，2017）均有链格孢属模式种链格孢侵

染葡萄的报道，但只有西班牙报道过其能引起葡萄

叶斑病（González & Tello，2011）。我国学者 Tao et

al.（2014）于 2014年首次在葡萄果穗上发现葡萄链

格孢，并证实了该种病原菌人工接种可侵染叶片。

González & Tello（2011）首次报道了乔木链格孢可

以引起葡萄叶斑病，然而该病原菌分别在瑞士葡萄

枝干与果实上分离得到（Casieri et al.，2009；Farr &

Rossman，2015）。本研究结果表明，我国山西省和

北京市葡萄链格孢叶斑病的病原菌种类为葡萄链格

孢、链格孢与乔木链格孢，分离比例分别为 75.7%、

18.9%和5.4%，葡萄链格孢为主要病原菌种类，这3种

链格孢种引起我国葡萄叶斑病均为首次报道，其中
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乔木链格孢为侵染我国葡萄的新链格孢种。此外，

通过对葡萄叶斑病发生地点与发病品种的统计可

知，这3种链格孢既能单独侵染也可复合侵染。

Weir et al.（1998）研究结果表明，自马铃薯和番

茄上分离得到的茄链格孢A. solani菌株有明显的遗

传分化，进而导致致病性差异；Peever et al.（2004）与

张荣等（2009）研究结果也表明，链格孢种内存在明

显的遗传分化，本研究结果表明葡萄链格孢、乔木链

格孢和链格孢人工接种时对叶片与花穗均有致病

性，但同种链格孢种对葡萄不同部位的致病力不同，

种内不同菌株对葡萄同一部位的致病力也不同。接

种花穗时，乔木链格孢中的 JZB311054菌株致病力

最强，发病率为 100%，而链格孢中的 JZB311001 菌

株次之，为50%；葡萄链格孢中的2株菌株的致病力

均较弱。由此推测，同种链格孢的不同菌株对葡萄

同一部位的致病性差异可能是由于链格孢种内存在

遗传分化造成的，但此推测还有待于进一步深入研究。

本研究所分离得到的链格孢属菌株于 2~40℃

之间菌落均能生长，最适温度为 25℃，这与陈凤美

等（2005）和王斌（2015）报道的最适温度一致，也说

明链格孢对温度有很强的适应性，任何季节都有可

能会引起病害，这也与葡萄链格孢叶斑病田间发生

时间基本吻合，病害主要发生季节为夏季与早秋，此

时的环境温度最适于病原菌的生长，有利于病害的

发生。因此应在病害易发生的季节加强田间病害的

调查，及时采取清除病叶、加强果园管理等措施，防

止病害的大发生。在后续研究中，为明确链格孢叶

斑病对我国葡萄的危害及实施相应的防控措施，需

要对我国主要葡萄产区的链格孢叶斑病进行普查，

明确病原菌种类和优势种群，深入研究该病的发生

与流行规律，为防治技术的研发奠定基础。
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