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摘要：为降低未来气候变化下栎树枯萎病暴发的风险，基于现有的栎枯萎病菌Bretziella fagacearum

分布数据，筛选影响其分布的关键环境变量，利用优化后的MaxEnt模型预测当前气候条件和未来

气候条件（低强迫情景SSP126和高强迫情景SSP585）下其在中国的潜在适生区。结果显示，最暖

月最高温度、最干季度平均温度、年降水量、最干月降水量是影响栎枯萎病菌分布的关键环境变量；

优化后MaxEnt模型的受试者工作特征曲线下面积值高于0.90，表明该模型预测结果可靠。当前气

候条件下栎树枯萎病菌的适生区面积约为1.39×106 km2，占中国陆地总面积的14.48%，高适生区主

要分布在湖南省北部、浙江省中南部、湖北省东南部、江西省西部和新疆维吾尔自治区北部。未来

气候条件（低强迫情景SSP126和高强迫情景SSP585）下栎树枯萎病菌适生区面积均呈增加趋势，

尤其高适生区的气候异常程度最高，造成其面积增加。此外，高适生区的质心均有由湖南省向北迁

移的趋势。
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Abstract: In order to reduce the risk of outbreak of oak wilt under climate change, based on the existing

distribution data of fungal pathogen Bretziella fagacearum, the main bioclimate variables affecting its

distribution were selected, and the potential suitable distribution areas of B. fagacearum in China under

future climate conditions (SSP126 and SSP585) were predicted with optimized MaxEnt model. The re‐

sults indicated that the maximum temperature of warmest month, mean temperature of driest quarter, an‐

nual precipitation, and precipitation of driest month were the main bioclimate variables affecting the dis‐

tribution of B. fagacearum. The mean value of area under curve of the receiver operating characteristic

was over than 0.90, and the model prediction results were reliable. Under current climate conditions, the

suitable distribution area of B. fagacearum was about 1.39×106 km2, accounting for 14.48% of the total

area of China, and the highly suitable distribution areas were mainly in northern Hunan Province, cen‐

tral and southern Zhejiang Province, southeastern Hubei Province, western Jiangxi Province, and north‐

ern Xinjiang Uygur Autonomous Region. Under the future climate conditions (SSP126 and SSP585),

the suitable distribution area of B. fagacearum would increase, in particular, the highly suitable areas, as

the highest degree of climate anomaly occurs in high suitability areas. Furthermore, the centroid move‐
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ment track of B. fagacearum is within the scope of Hunan Province, and there is a trend of moving to

the north.
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栎枯萎病是发生在栎树上的一种毁灭性病害

（Juzwik et al.，2011），该病最早于 1942 年在威斯康

星州被发现（Juzwik et al.，2008），现主要发生在美

国中西部和东部地区（Gearman & Blinnikov，2019），

其病原菌是Bretziella fagacearum，隶属于子囊菌门

小子囊菌目长喙壳科（de Beer et al.，2017），主要侵

染栎属 Quercus sp. 植物，其中猩红栎 Quercus coc‐

cinea最易感病，1个月内可致树木死亡；此外其还可

侵染栗属Castanea sp.和柯属Lithocarpus sp.等植物

（Gearman & Blinnikov，2019）。目前，在我国未发现

栎树枯萎病菌，但其主要寄主栎属植物在我国分布

广泛，一旦感病，病程发展迅速，防治难度较大，将造

成重大经济损失，因此我国将其列入《中华人民共和

国进境植物检疫性有害生物名录》。气候变化对森

林健康尤其森林病害的发生和扩散有重要影响

（Bosso et al.，2017）。一方面，温度和湿度等气候变

化直接影响病原菌的生长、繁殖、侵染和越冬；另一

方面，气候变化间接影响寄主的树势和抗病性，造成

易感寄主和病害分布范围扩张或收缩（Dukes et al.，

2009；Kliejunas，2011；Sturrock et al.，2011）。此外，

气候变化也会改变病原菌的进化及其与宿主的互作

关系，从而导致病原菌的分布范围发生变化，促进病

害在新地区传播，进而提高病害暴发的风险（Singh

et al.，2023）。因此对气候变化下栎枯萎病菌在中国

的适生区进行预测对于防控栎枯萎病有重要意义。

物种分布模型被广泛用于预测当前和未来气候

条件下植物病原菌的潜在地理分布（Bosso et al.，

2017；Herpin-Saunier et al.，2022），其 中 最 大 熵

（maximum entropy，MaxEnt）模型是目前预测效果

最好的生态模型之一（卢林等，2022）。根据物种的

已知分布点数据和环境变量，基于气候相似原理，

MaxEnt模型可精确地预测未来物种的潜在适生区。

与其他生态位模型相比，MaxEnt模型具有受样本数

量影响小、运算速度快和模拟精度高等优点。

Bosso et al.（2017）基于 MaxEnt 模型预测了未来不

同气候情景下松枯梢病菌 Diplodia sapinea 在意大

利的分布和扩散趋势，最湿季度和最干季度平均温、

最湿季度降水量、降水季节性、最冷月最低温度、海

拔和土地覆盖类型是影响其暴发的主要因素，未来

气候情景下其可能向意大利中部和南部的高海拔地

区扩散。孙红云等（2020）利用MaxEnt模型预测了

当前和未来气候变化下苹果腐烂病菌Valsa mali在

中国的适生区分布，最冷月最低温度、最暖季平均温

度和最冷季降水量是影响其分布的主要环境因子，

未来气候变化下其将逐渐向中国西北方向扩散。汤

思琦等（2023）利用MaxEnt模型对当前和未来情景

下栎树猝死病菌Phytophthora ramorum在中国潜在

适生区进行了预测，最冷季度降水量、最冷季度平均

温、最干季平均温和年均降水量是影响其分布的主

要环境变量，在未来3种气候情景下，该病菌的潜在

适生区均有所增加，而高适生区质心有由江西省向

北移动的趋势。因此，可采用MaxEnt模型对气候变

化下栎枯萎病菌在中国的潜在适生区进行预测。

为降低未来气候变化下栎树枯萎病暴发的风

险，基于栎树枯萎病菌的现有分布数据，筛选影响该

病菌分布的主要环境因子，利用优化的MaxEnt模型

预测当前和未来气候情景下该病菌在中国的潜在适

生区，并预测未来气候情景下该病菌高适生区的动

态变化及迁移路线，以期为未来气候情景下林木病

害的有效监测和管理提供参考依据。

1 材料与方法

1.1 材料

分布数据：自全球生物多样性信息平台（http://

www.GBIF.org）、欧洲和地中海植物保护组织（Euro‐

pean and Mediterranean Plant Protection Organiza‐

tion，EPPO）、国际应用生物科学中心（http://www.

cabi.org）等网站和公开发表文献中（Meunier et al.，

2019；Pedlar et al.，2020）获取栎树枯萎病菌的地理

分布数据。为降低采样偏差、避免过度拟合，在Arc‐

GIS 10.7软件中使用缓冲区模块对分布点数据进行

筛选，排除空间相关性较大的数据，在5 km×5 km的

格网中只保留1个分布点（Anderson，2012），最终筛

选得到271个有效分布点数据。

气候数据：从世界气象数据库 Worldclim 2.1

（http://www.worldclim.org/）下载1970—2000年世界

气象数据作为当前气候数据，从中选择与温度和降

水等相关的19个气候因子作为环境变量，分别为平

均气温、月平均昼夜温差、昼夜温差和年温差比值、

温度变化方差、最暖月最高温度、最冷月最低温度、
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年温变化范围、最湿季度平均温度、最干季度平均温

度、最暖季度平均温度、最冷季度平均温度、年降水

量、最湿月降水量、最干月降水量、降水量变化方差、

最湿季度降水量、最干季度降水量、最暖季度降水

量、最冷季度降水量，空间分辨率为2.5 arc min。选

择第 6次国际耦合模式比较计划（coupled model in‐

tercomparison project phase 6，CMIP 6）提到的2种共

享社会经济路径（shared socioeconomic pathways，

SSP），即低强迫情景SSP126和高强迫情景SSP585

（张丽霞等，2019；姜彤等，2020）作为未来气候数据。

软件和地图数据：MaxEnt 3.4.4 软件从官网

https://biodiversityinformatics. amnh.org/open_source/

maxent/下载，ArcGIS 10.7软件由本实验室购买。中

国地图从自然资源部标准地图服务系统下载。

1.2 方法

1.2.1 关键环境变量筛选及对栎树枯萎病菌的影响

各环境变量之间存在一定的相关性，这种共线

性会导致模型出现过拟合现象，进而降低模型的预

测精度（Phillips et al.，2006）。因此，建模前利用

SPSS 25.0软件对19个环境变量进行相关性分析和

主成分分析，剔除相关性系数绝对值≥0.80且对模型

贡献率较小的环境变量（塞依丁·海米提等，2018）。

选择75％的分布点数据作为训练集，其余25%的分

布点数据作为测试集。最大迭代次数为5 000次，重

复迭代方式为 Subsample，重复运算 10次。绘制栎

树枯萎病菌对筛选的关键环境变量的响应曲线，并

选用刀切法评估筛选的关键环境变量对栎树枯萎病

菌分布的重要程度。

1.2.2 MaxEnt模型优化和精度评价

利用R语言的ENMeval包对MaxEnt模型进行

优化，主要对调控倍频和特征组合这 2个参数进行

优化（朱耿平等，2017）。调控倍频共设置8个值，分

别为 0.5、1.0、1.5、2.0、2.5、3.0、3.5和 4.0，5种特征为

线性（linear，L）、二次（quadratic，Q）、片段（hinge，

H）、乘积（product，P）和阈值（threshold，T）（Velasco &

González-Salazar，2019），本研究设置6个特征组合，

分别为 L、LQ、LQP、QHP、LQHP 和 LQHPT。将上

述48种参数组合进行测试，采用Akaike信息量准则

修正（Akaike information criterion correction，AICc）

值评估模型，以∆AICc评估不同参数组合的复杂度

和拟合度，最终选择ΔAICc=0时的调控倍频和特征

组合参数组合作为最佳模型参数（Muscarella et al.，

2014）。

采用受试者工作特征（receiver operating charac‐

teristic，ROC）曲 线 下 面 积（area under the cure，

AUC）值对模型精度进行评价（Shcheglovitova &

Anderson，2013）。当0<AUC值≤0.6时，预测结果失

败；当 0.6<AUC 值≤0.8 时，预测结果一般；当 0.8<

AUC值≤0.9时，预测结果较好；当0.9<AUC≤1.0时，

预测结果非常好（Qiao et al.，2016）。

1.2.3 基于MaxEnt预测栎枯萎病菌在中国的适生区

利用 1.2.2优化后的模型预测当前气候条件下

及未来气候条件（低强迫情景SSP126和高强迫情景

SSP585）下 2041—2060 年和 2061—2080 年栎树枯

萎病菌在中国的适生区。利用ArcGIS 10.7软件中

的空间分析工具 reclass，采用自然间断点分级法根

据最低存在阈值来划分适生区类型（Pearson et al.，

2006），同时根据栅格数计算各适生区面积及比例。

当0≤最低存在阈值≤0.4时为低适生区，当0.4<最低

存在阈值≤0.6时为中适生区，当0.6<最低存在阈值≤
1.0时为高适生区，当最低存在阈值<0时为非适生

区（Pearson et al.，2006）。

1.2.4 影响栎枯萎病菌适生区变化的主要环境变量

采用多元环境相似度面探究未来气候情景下引

起栎树枯萎病菌适生区发生变化的主要环境变量。

当未来特定时期气候下环境变量与当前气候条件下

环境变量的相似度S（张林等，2022）为负值时，表明

未来至少有1个环境变量的值超出当前气候条件下

环境变量的范围；当S为正值时，代表未来特定时期

气候无异常（Elith et al.，2010）。

1.2.5 栎枯萎病菌在中国适生区的质心迁移趋势

质心迁移分析前提假设栎枯萎病菌具备完全的

迁移能力，且忽略栎枯萎病菌物种间的互作以及地

理阻隔等因素（Lenoir et al.，2008）。采用质心迁移

评估栎枯萎病菌在不同气候情景下的迁移趋势。利

用ArcGIS 10.7软件中的分区几何统计工具计算当

前气候条件及未来气候条件下栎枯萎病菌在中国的

适生区的质心，并计算质心间的距离（Liang et al.，

2018；Li et al.，2019）。

2 结果与分析

2.1 影响栎树枯萎病菌分布的关键环境变量

经Pearson相关性分析，最终筛选出4个影响栎

枯萎病菌分布的关键环境变量，分别为最暖月最高

温度、最干季度平均温度、年降水量和最干月降水

量，其贡献率分别为 8.4%、13.7%、11.3%和 36.5%，

贡献率累计达 69.9%。在仅此变量项中，最暖月最

高温度的正规化训练增益值最大，且在除此变量项



中，最暖月最高温度的正规化训练增益降低最多，表

明最暖月最高温度是影响栎树枯萎病菌分布的主要

因素（图1）。

bio5：最暖月最高温度；bio9：最干季度平均温度；bio12：年降水量；bio14：最干月降水量。bio5: Max temperature of the

warmest month; bio9: mean temperature of the driest quarter; bio12: annual precipitation; bio14: precipitation of driest month.

图1 影响栎树枯萎病菌分布的关键环境变量

Fig. 1 Main environmental variables affecting the distribution of Bretziella fagacearum

2.2 关键环境变量对栎树枯萎病菌分布概率的影响

栎树枯萎病菌的分布概率随4个关键环境变量

变化的响应曲线均为单峰型（图2）。当最暖月最高

温度为25.12~33.20 ℃时最适宜栎树枯萎病菌生存，

当温度达到 28.70 ℃时，该病菌的分布概率最高达

66.5%（图 2-A）；当最干季度平均温度为-3.36~

5.37 ℃时最利于栎枯萎病菌生存（图 2-B）；当年降

水量为806.57~1 169.94 mm时最适宜栎枯萎病菌生

存，当降水量低于 300 mm或高于 1 900 mm时非常

不利于栎枯萎病菌生存（图 2-C）；当最干月降水量

为 38.06~68.61 mm时最适宜栎枯萎病菌生存，当最

干月降水量高于 150 mm 时，该病菌无法生存

（图 2-D）。

2.3 MaxEnt模型优化及精度评价

当调控倍频为1.0且特征组合为L时，ΔAICc的

值为 0，因此该参数组合的模型为最优模型（图 3）。

优化后的 MaxEnt 模型训练集的平均 AUC 值为

0.985（图 4），明显高于随机预测分布模型的平均

AUC值（0.500），表明该模型预测结果非常好，可用

于栎树枯萎病菌潜在适生区的预测。

图2 栎树枯萎病菌分布概率对关键环境变量的响应曲线

Fig. 2 Response curves of main environmental variables affecting the distribution probability of Bretziella fagacearum
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图3 MaxEnt模型中调控倍频和特征组合的参数优化

Fig. 3 Regularization multiplier and feature classes in the

optimized MaxEnt model

图4 优化后MaxEnt模型的AUC值

Fig. 4 AUC values of optimized MaxEnt model

2.4 栎树枯萎病菌在中国的适生区分布

2.4.1 当前气候条件下

在当前气候条件下，栎树枯萎病菌在中国的适

生区面积为 1.39×106 km2，占中国陆地总面积的

14.48%（表 1），主要集中在长江以南、西藏自治区

（简称西藏）西部、新疆维吾尔自治区（简称新疆）和

台湾省等（图 5），其中高适生区主要分布在湖南省

北部、浙江省中部及南部、湖北省东南部、江西省西

南和西北及新疆北部等地，面积为 2.49×105 km2，占

中国陆地总面积的2.60%（表1）；中适生区主要分布

在广西壮族自治区（简称广西）东部、广东省大部分

地区、福建省北部及贵州省东部等地，面积有 4.67×

105 km2，占中国陆地总面积的4.87%；低适生区主要

分布在新疆北部、黑龙江省东部、贵州省中部、四川

省东部及重庆市西部等地，面积为 6.74×105 km2，占

中国陆地总面积的7.02%。栎树枯萎病菌在中国的

非适生区主要分布在西南、东北和华北地区（图5）。

2.4.2 未来气候条件下

在未来气候低强迫情景SSP126和高强迫情景

SSP585下，栎树枯萎病菌在中国的适生区面积均呈

增加的趋势，其中高适生区面积增加最明显（图 6~

7）。在低强迫情景 SSP126 和高强迫情景 SSP585

下，2041—2060年栎树枯萎病菌在中国的适生区总

面积分别为 3.686×106 km2和 4.122×106 km2，分别占

中国陆地总面积的38.40%和42.93%；2061—2080年，

低强迫情景 SSP126 下适生区总面积为 4.040×

106 km2，较 2041—2060年呈增加趋势，但高强迫情

景 SSP585 下适生区总面积为 3.965×106 km2，较

2041—2060年呈收缩趋势（表1）。

在未来气候低强迫情景SSP126下，2041—2060年

和 2061—2080年栎树枯萎病菌在中国的高适生区

面积分别为1.261×106 km2和1.250×106 km2, 分别比当

前气候条件下增加了10.12×105 km2和10.01×105 km2；

中适生区面积分别为1.057×106 km2和1.055×106 km2，

分别比当前气候条件下增加了5.90×105 km2和5.88×

105 km2；低适生区面积分别为 1.368×106 km2 和

1.735×106 km2，分别比当前气候条件下增加了6.94×

105 km2和10.61×105 km2（表1）。在未来气候高强迫

情景 SSP585 下，2041—2060 年和 2061—2080 年栎

树枯萎病菌在中国的高适生区面积分别为 1.359×

106 km2和 1.339×106 km2，分别比当前气候条件下增

加了11.10×105 km2和10.90×105 km2，也较SSP126情

景下分别增加了 0.98×105 km2和 0.89×105 km2；中适

生区面积分别为 1.087×106 km2和 1.066×106 km2，分

别比当前气候条件下增加了 6.20×105 km2和 5.99×

105 km2，较 SSP126情境下分别增加了 0.30×105 km2

和0.11×105 km2；低适生区面积分别为1.675×106 km2

和 1.559×106 km2，分别较当前气候条件下增加了

10.01×105 km2和 8.85×105 km2，分别较 SSP126 情景

下增加了3.07×105 km2和减少了1.76×105 km2（表1）。

2.5 影响栎枯萎病菌适生区变化的主要环境变量

在未来气候条件下，栎树枯萎病菌适生区的环

境变量与当前气候条件下环境变量的相似度均为正

值，未出现超出当前气候条件下环境变量范围的气

候因子。2041—2060年和2061—2080年，气候异常

区主要出现在新疆南部、华南地区、华中及华东地区

南部。其中高适生区增加区域的多元环境相似度介

于 0~25之间，包括贵州省和广西等地；中适生区增

加区域的多元环境相似度介于 25~50之间，包括重

庆市北部、安徽省南部和河南省南部等地；低适生区
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增加区域的多元环境相似度多数介于 50~75之间，

包括河北省南部、辽宁省和吉林省等地，其中山东省

多元环境相似度介于25~50之间（图8）。

图5 当前气候条件下栎树枯萎病菌在中国的潜在适生区

Fig. 5 Potential suitable areas of Bretziella fagacearum in China under current climate condition

表1 当前和未来气候条件下栎树枯萎病菌在中国的潜在适生区面积

Table 1 Potential suitable areas of Bretziella fagacearum in China under current and future climate conditions

适生区
Suitable

area

高适生区
Highly
suitable area
中适生区
Moderately
suitable area
低适生区
Slightly
suitable area
总面积
Total area

当前气候
条件下面积
Area under

current climate
condition/
(×105 km2)

2.49

4.67

6.74

13.90

低强迫情景SSP126下
Under low forcing scenario SSP126

2041—2060

面积
Area/

(×105 km2)

12.61

10.57

13.68

36.86

面积变化
Change area/
(×105 km2)

10.12

5.90

6.94

22.96

2061—2080

面积
Area/

(×105 km2)

12.50

10.55

17.35

40.40

面积变化
Change area/
(×105 km2)

10.01

5.88

10.61

26.50

高强迫情景SSP585下
Under high forcing scenario SSP585

2041—2060

面积
Area/

(×105 km2)

13.59

10.87

16.75

41.22

面积变化
Change area/
(×105 km2)

11.10

6.20

10.01

27.32

2061—2080

面积
Area/

(×105 km2)

13.39

10.66

15.59

39.65

面积变化
Change area/
(×105 km2)

10.90

5.99

8.85

25.75
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A：低强迫情景SSP126；B：高强迫情景SSP585。A: Low forcing scenario SSP126; B: high forcing scenario SSP585.

图6 未来气候条件下2041—2060年栎树枯萎病菌在中国的潜在适生区

Fig. 6 Potential suitable areas of Bretziella fagacearum in China during 2041—2060 under future climate condition
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A：低强迫情景SSP126；B：高强迫情景SSP585。A: Low forcing scenario SSP126; B: high forcing scenario SSP585.

图7 未来气候条件下2061—2080年栎树枯萎病菌在中国的潜在适生区

Fig. 7 Potential suitable areas of Bretziella fagacearum in China during 2061—2080 under future climate condition
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图8 2041—2060年（A）和2061—2080年（B）栎树枯萎病菌在中国的多元环境相似度面

Fig. 8 Multivariate environmental similarity surface of Bretziella fagacearum during 2041—2060 (A) and 2061—2080 (B)
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2.6 栎枯萎病菌在中国适生区的质心迁移趋势

当前气候条件下栎枯萎病菌在中国的高适生区

的质心位于湖南省长沙市乔口镇（112.7° E，28.5° N）。

在未来气候低强迫情景SSP126下，2041—2060年其质

心向西南方向迁移，迁移至湖南省益阳市赫山区

（112.4° E，28.3° N），迁移距离为36.82 km；到2061—

2080年其质心向东北方向迁移，迁移至湖南省岳阳

市君山区（112.8° E，29.5° N），迁移距离为138.3 km。

而在未来气候高强迫情景SSP585下，2041—2060年

栎枯萎病菌在中国的高适生区的质心向西南方向迁

移，迁移至湖南省长沙市宁乡市（112.5° E，28.1° N），

迁移距离为48.6 km；到2061—2080年，其质心向西

北方向迁移，迁移至湖北省荆州市公安县（112.0° E，

30.1° N），迁移距离为207.6 km。

3 讨论

本研究利用优化后的MaxEnt模型预测了当前

和未来气候条件下栎树枯萎病菌在中国的潜在适生

区，并最终筛选出最暖月最高温度等 4个影响栎枯

萎病菌分布的关键环境变量。叶建仁和贺伟（2011）

研究结果表明栎树枯萎病菌分生孢子的最适萌发温

度是 25~32 ℃，其菌丝生长的最适温度范围为 16~

28 ℃，最适温度为24 ℃，与本研究中最暖月最高温

度响应曲线的结果吻合。当最暖月最高温度为25.12~

33.20 ℃、最干季度平均温度为-3.36~5.37 ℃、年降

水量为 806.57~1169.94 mm 以及最干月降水量为

38.06~68.61 mm时最适宜栎树枯萎病菌生长。我国

满足此条件的气候类型是亚热带季风气候区，而栎

树枯萎病菌的适生区也主要集中在华南、华中和华

东地区。因此，栎树枯萎病菌的生物学特性与模型

预测的潜在适生区的气候条件吻合。

本研究预测结果显示，未来气候条件下栎树枯

萎病菌将向北进一步扩散，较当前气候条件下潜在

适生区面积有所增加，该结果与气候变化下多种林

木病害的扩散趋势相同（Bosso et al.，2017；Hes‐

senauer et al.，2020；Herpin-Saunier et al.，2022）。

Herpin-Saunier et al.（2022）认为温度和湿度（降水）

是影响病害发生和扩散的最重要的气象因素，直接

影响病原菌的生长、繁殖、侵染和越冬。当气候变化

时，温度和降水的变化将随着海拔升高呈现出梯度

变化（王国峥等，2020）。因此，当低海拔的生态环境

遭受破坏后，病原菌便随气流等向寒冷湿润的高海

拔或高纬度地区传播和扩散。本研究的多元环境相

似度面结果显示，在未来气候 2个情景下气候波动

较大区域出现在该病害高适生区的华南地区、华中

及华东地区南部等，说明影响栎枯萎病菌的几个重

要气候因子在未来时段表现出较明显的变化，从而

造成栎树枯萎病菌的高适生区面积明显增加（Lin‐

nakoski et al.，2019）。此外，吴健等（2023）认为，在

未来气候低强迫情景SSP126下，长江流域地区的温

度和降水变化会出现持续且不稳定增加的现象，随

后会随时间推移而趋于稳定；而在未来气候高强迫

情景SSP585下，随时间推移，温度和降水的变化速

度将加快，且波动加剧，这些结论也很好地解释了高

强迫情景下栎树枯萎病的中、高适生区（长江流域地

区）面积出现扩张的趋势。

目前在中国未发现栎枯萎病，但其主要寄主栎

属植物等在中国分布广泛。孙淑霞（2021）调查结果

显示，栎属植物主要集中分布在中国西南部山区，其

中横断山脉到秦岭山脉、大巴山脉等地区为其分布

的热点区域；与本研究预测的栎枯萎病菌适生区范

围相符。在寄主和病原菌的中、高适生区的重叠区

域，应加强防控该病菌的传入，严防栎枯萎病暴发。

此外，预测结果中新疆北部为栎枯萎病菌的高适生

区，但该地区的地理环境并不适宜栎属植物生长，因

此栎枯萎病暴发的可能性较低。孙淑霞（2021）认为

全球气候变暖将造成中国栎属物种的潜在分布区逐

渐扩大，未来栎属植物将出现向北集中的趋势，且按

纬度方向迁移的作用大于海拔迁移作用，与本研究

预测的栎树枯萎病菌高适生区将向北迁移扩散的结

果一致（Sturrock et al.，2011）。因此，根据栎属植物

的未来迁移路线以及病原菌适生区的变化，在四川

省东南部、重庆市南部、山西省南部、湖北省西南部、

浙江省中南部、安徽省和湖南省北部等地区的山区

应重点防控栎枯萎病菌的传入和病害的暴发。

除气候因子外，海拔、植被类型和土壤覆盖度等

环境因子也会对病害的发生和扩散产生影响。因

此，在对病菌的潜在适生区进行预测时，还需考虑上

述环境因素。 Gearman & Blinnikov（2019）利用

MaxEnt模型预测了栎树枯萎病在美国明尼苏达州

的潜在分布区，认为土壤覆盖度和土壤类型是影响

其分布的主要地形变量。此外，栎树枯萎病菌可通

过媒介昆虫，如露尾甲 Carpophilus sp. 和小蠹虫

Pseudopityophthorus sp. 等进行传播，因此，传病昆

虫和寄主植物的分布在一定程度上也会影响栎树枯

萎病菌的潜在分布区变化，但传病昆虫、病原菌与寄

主三者之间的互作关系难以用模型模拟，这可能使

适生区的预测结果有一定偏差。下一步需综合考虑
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气象变量、地形数据、土壤覆盖数据、土壤类型、人口

密度和寄主分布等因素，筛选能直接反映物种分布

情况的关键变量，使预测结果更准确。
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