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不同地区枣树干腐病病原鉴定及多样性分析
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摘要 为有效防控枣树干腐病，以 47株不同来源的枣树干腐病斑分离物为材料，采用 ITS和EF-1α基因序

列比对分析以及室内接种方法，对枣树干腐病病原菌进行鉴定，并分析其分布特点及致病力差异。结果显示，47
株不同来源的枣树干腐病病原菌包括葡萄座腔菌（Botryosphaeria dothidea）、希氏座腔菌（Spencermartinsia vitic⁃
ola）、平截色二孢（Diplodia mutila）、色二孢菌（D. seriata）和火炬树暗葡腔菌（Phaeobotryon rhois）5个种，其中，

S. viticola的分离频率最高，约 65.96%，B. dothidea的分离频率次之，为 17.02%；河南和河北的优势病原菌分别

为葡萄座腔菌（B. dothidea）和色二孢菌（D. seriata），山西、甘肃和宁夏的优势病原菌均为希氏座腔菌（S. vitico⁃
la）；枣树干腐病的 5种病原菌中B. dothidea的致病力最强，P. rhois的致病力最弱；病原菌S. viticola在山西和河

北的分离株致病力较强，在河南、宁夏和甘肃的分离株致病力较弱。以上研究表明，枣树干腐病的病原主要由 5
种葡萄座腔科的真菌组成，不同地域的优势病原菌存在差异；此外，不同地区的同种病原菌的菌株间致病力存在

差异，同一地区的不同种病原菌株间的致病力也有差异。
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枣树干腐病主要危害枣树的枝条，在枣树的树

体主枝上面产生圆形颜色较深的病斑，1998 年在山

西省首次报道该病害［1］。随着我国枣树种植面积不

断扩大以及树龄增加，干腐病的发生逐年加重，已成

为危害枣树的主要病害之一［2］。目前，已有学者对引

起枣树干腐病的病原菌进行了研究，如赵晓军等［3-4］

先后对枣树干腐病病原菌 Fusicoccum aesculi进行了

分类鉴定和生物学特性研究；冯慧静［5］从河南等 8个

省（自治区）的枣树干腐病样品中分别鉴定出葡萄座

腔 菌 科（Botryosphaericeae）的 Botryosphaeria do⁃
thidea、B. viticola 和 B. obtuse 3 种病原菌，但没有明

确各地区的病原菌分布情况。此外，在已报道的苹

果［6］、蓝莓［7］和葡萄［8-9］等多种果树枝干病害中，均鉴

定出多种病原菌，如苹果轮纹病的病原菌包括 3种葡

萄座腔菌科的真菌［6］；葡萄枝条坏死病的病原由 4种

葡萄座腔菌科真菌组成［8］。我国枣产区分布广，不同

地区的种质资源丰富且差异明显，栽培管理方式多

样，且干腐病存在溃疡型和干腐型两类症状，枣树干

腐病的病原菌是否也存在多种真菌的情况尚不清

楚。本研究以 47株来源于河南、河北、山西、甘肃和

宁夏 5个省（自治区）的枣树干腐病菌分离物为材料，

基于 ITS和 EF-1α基因联合序列比对分析及室内接

种方法，研究不同地区枣树干腐病菌的种类、分布特

点及不同种病原菌的致病力差异，旨在为枣树干腐

病的有效防控供理论依据。

1　材料与方法

1.1　试验材料

1）供试病原菌。47株分离自枣树干腐病病斑的

分离株的来源与分布如表 1所示，均保存于河南农业

大学植物病害生物防治实验室。

2）主要试剂。DNA Marker（DL2000）、2×Taq 
PCR Master Mix、琼脂糖凝胶回收试剂盒等，分别购

自宝生物技术（北京）有限公司（TaKaRa）、艾德莱生

物科技有限公司（北京）和 axygen公司。
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1.2　供试菌株的活化、培养和形态观察

将实验室保存的菌株在 PDA平板上活化，28 ℃
黑暗培养 3~5 d后，用打孔器在菌落边缘打取直径为

5 mm 的菌饼，转至铺有玻璃纸的 PDA 平板上，待其

长满培养皿，刮取菌丝保存至-80 ℃冰箱备用。

为观察不同种类病原菌的形态差异，选取鉴定

后的 5种代表性菌株，在PDA平板 28 ℃黑暗培养 3~
5 d后，观察菌落形态，并拍照。

1.3　供试菌株的分类鉴定

供试菌株基因组总 DNA 的提取采用 CTAB
法［10］。以菌株的基因组 DNA 为模板，用通用引物

ITS1/ITS4［11］、EF446f/EF1035r［12］进行 PCR 扩增。

PCR 反应体系均为 25 µL，包括 2×PCR Master Mix 
12.5 µL，引物（ITS1/ITS4 或 EF446f/EF1035r）各

0.5 µL，DNA模板 1 µL，加入灭菌的 ddH2O补足体系

25 µL。rDNA-ITS 序列 PCR 扩增程序为 94 ℃预变

性 4 min，94 ℃变性 30 s，55 ℃退火 30 s，72 ℃延伸

40 s，共 35 个循环，72 ℃终止延伸 10 min，于 16 ℃条

件下保存；EF-1α基因 PCR扩增程序为 94 ℃预变性

4 min，94 ℃变性 30 s，58 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 30 s，
共 32 个循环，72 ℃终止延伸 10 min，16 ℃条件下保

存。PCR产物用1%琼脂糖凝胶电泳检测验证后，送

至北京擎科生物科技有限公司测序。

1.4　供试菌株的序列比对和系统发育树构建

将测序结果在 NCBI 中进行 Blast 比对分析，用

Clustal X（2.0）软件分别对所获得的 rDNA-ITS 和

EF-1α 基 因 序 列 进 行 多 重 序 列 比 对 分 析 。 用

FASconCAT 将 rDNA-ITS 和 EF-1α 基因序列进

行序列拼接，通过 MEGA7 建树软件构建系统发

育树，用 Saccharata proteae strain CBS 115206 作为

外群。

1.5　供试菌株的致病力测定与柯赫氏法则验证

为分析枣树干腐病不同种类菌株差异情况，选

取 5个种的代表性菌株进行致病力测定，分析不同种

类病原菌的致病力。为比较不同地区菌株之间致病

力差异，从 5个地区及 5个种中选取 2个及以上地区

共有的 10 个不同的菌株，以枣树 1 年生枝条为试验

对象进行不同地区同种病原菌及同一地区不同病原

菌致病性测定试验，分析不同地区之间枣树干腐病

病原菌的致病力差异。

致病力测定的枣树和枣果采集于新郑市枣园，

品种为冬枣（Ziziphus jujuba cv. Dongzao）。将采集

的 1年生枣树枝截成 10~12 cm的小段，先用 70%的

乙醇浸泡的脱脂棉反复擦拭进行表面消毒，再用无

菌水漂洗 2~3次，晾干后，将融化的石蜡封闭形态学

上端截面，灭菌的含水脱脂棉封闭下端截面。使用

灭菌处理的打孔器在枝条上打孔，分别将 1个病原菌

菌饼的菌丝面贴在接种孔部位，菌饼背面贴上无菌

水润湿的脱脂棉，接种后的枝条置于消毒的托盘里，

用保鲜膜包被托盘，28 ℃恒温生化培养箱中培养 7~
9 d后，测量病斑长度并拍照（拍照前用刀片刮除枝条

表皮），以接种不含病原菌的培养基为对照。每处理

3个枝条，试验重复3次。

鲜枣果接种试验采用针刺接种法，将采摘的新

鲜枣果用自来水冲洗、吸水纸擦拭干净后，用 70%的

乙醇表面消毒 3~5 min，再用无菌水清洗 2~3次，自

然晾干，用灭菌的接种针穿刺枣果的表皮，接种方法

与枝条接种相同，28 ℃恒温培养箱中培养 3 d 后，观

察病斑大小并拍照（拍照前用刀片纵向切除接种部

位坏死组织），以接种PDA培养基为对照。每次试验

各处理3个枣果，重复3次。

致病力测定完成后，按照组织分离法从发病部

位分离病原菌，并进行形态观察，完成柯赫氏法则的

验证。

2　结果与分析

2.1　供试菌株的鉴定

供试病原菌分离株的系统进化树如图 1 所示。

结果显示，不同来源的分离株分别与参比菌株葡萄

座腔菌（B. dothidea）、希氏座腔菌（Spencermartinsia 
viticola）、平截色二孢（Diplodia mutila）、色二孢菌

（D. seriata）和火炬树暗葡腔菌（Phaeobotryon rhois）
聚类在一起，因此，供试的分离株分别归属为葡萄座

腔菌属（Botryosphaeria）、斯潘氏属（Spencermartin⁃
sia）、色二孢属（Diplodia）和暗葡萄腔属（Phaeobot⁃
ryon），共 4属、5种，即B. dothidea、S. viticola、D. mu⁃
tila、D. seriata和P. rhois。

表1　枣树干腐病斑分离株的来源与分布

Table 1　The origin and distribution of pathogen 
isolates from jujube dry rot
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1.2　供试菌株的活化、培养和形态观察

将实验室保存的菌株在 PDA平板上活化，28 ℃
黑暗培养 3~5 d后，用打孔器在菌落边缘打取直径为

5 mm 的菌饼，转至铺有玻璃纸的 PDA 平板上，待其

长满培养皿，刮取菌丝保存至-80 ℃冰箱备用。

为观察不同种类病原菌的形态差异，选取鉴定

后的 5种代表性菌株，在PDA平板 28 ℃黑暗培养 3~
5 d后，观察菌落形态，并拍照。

1.3　供试菌株的分类鉴定

供试菌株基因组总 DNA 的提取采用 CTAB
法［10］。以菌株的基因组 DNA 为模板，用通用引物

ITS1/ITS4［11］、EF446f/EF1035r［12］进行 PCR 扩增。

PCR 反应体系均为 25 µL，包括 2×PCR Master Mix 
12.5 µL，引物（ITS1/ITS4 或 EF446f/EF1035r）各

0.5 µL，DNA模板 1 µL，加入灭菌的 ddH2O补足体系

25 µL。rDNA-ITS 序列 PCR 扩增程序为 94 ℃预变

性 4 min，94 ℃变性 30 s，55 ℃退火 30 s，72 ℃延伸

40 s，共 35 个循环，72 ℃终止延伸 10 min，于 16 ℃条

件下保存；EF-1α基因 PCR扩增程序为 94 ℃预变性

4 min，94 ℃变性 30 s，58 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 30 s，
共 32 个循环，72 ℃终止延伸 10 min，16 ℃条件下保

存。PCR产物用1%琼脂糖凝胶电泳检测验证后，送

至北京擎科生物科技有限公司测序。

1.4　供试菌株的序列比对和系统发育树构建

将测序结果在 NCBI 中进行 Blast 比对分析，用

Clustal X（2.0）软件分别对所获得的 rDNA-ITS 和

EF-1α 基 因 序 列 进 行 多 重 序 列 比 对 分 析 。 用

FASconCAT 将 rDNA-ITS 和 EF-1α 基因序列进

行序列拼接，通过 MEGA7 建树软件构建系统发

育树，用 Saccharata proteae strain CBS 115206 作为

外群。

1.5　供试菌株的致病力测定与柯赫氏法则验证

为分析枣树干腐病不同种类菌株差异情况，选

取 5个种的代表性菌株进行致病力测定，分析不同种

类病原菌的致病力。为比较不同地区菌株之间致病

力差异，从 5个地区及 5个种中选取 2个及以上地区

共有的 10 个不同的菌株，以枣树 1 年生枝条为试验

对象进行不同地区同种病原菌及同一地区不同病原

菌致病性测定试验，分析不同地区之间枣树干腐病

病原菌的致病力差异。

致病力测定的枣树和枣果采集于新郑市枣园，

品种为冬枣（Ziziphus jujuba cv. Dongzao）。将采集

的 1年生枣树枝截成 10~12 cm的小段，先用 70%的

乙醇浸泡的脱脂棉反复擦拭进行表面消毒，再用无

菌水漂洗 2~3次，晾干后，将融化的石蜡封闭形态学

上端截面，灭菌的含水脱脂棉封闭下端截面。使用

灭菌处理的打孔器在枝条上打孔，分别将 1个病原菌

菌饼的菌丝面贴在接种孔部位，菌饼背面贴上无菌

水润湿的脱脂棉，接种后的枝条置于消毒的托盘里，

用保鲜膜包被托盘，28 ℃恒温生化培养箱中培养 7~
9 d后，测量病斑长度并拍照（拍照前用刀片刮除枝条

表皮），以接种不含病原菌的培养基为对照。每处理

3个枝条，试验重复3次。

鲜枣果接种试验采用针刺接种法，将采摘的新

鲜枣果用自来水冲洗、吸水纸擦拭干净后，用 70%的

乙醇表面消毒 3~5 min，再用无菌水清洗 2~3次，自

然晾干，用灭菌的接种针穿刺枣果的表皮，接种方法

与枝条接种相同，28 ℃恒温培养箱中培养 3 d 后，观

察病斑大小并拍照（拍照前用刀片纵向切除接种部

位坏死组织），以接种PDA培养基为对照。每次试验

各处理3个枣果，重复3次。

致病力测定完成后，按照组织分离法从发病部

位分离病原菌，并进行形态观察，完成柯赫氏法则的

验证。

2　结果与分析

2.1　供试菌株的鉴定

供试病原菌分离株的系统进化树如图 1 所示。

结果显示，不同来源的分离株分别与参比菌株葡萄

座腔菌（B. dothidea）、希氏座腔菌（Spencermartinsia 
viticola）、平截色二孢（Diplodia mutila）、色二孢菌

（D. seriata）和火炬树暗葡腔菌（Phaeobotryon rhois）
聚类在一起，因此，供试的分离株分别归属为葡萄座

腔菌属（Botryosphaeria）、斯潘氏属（Spencermartin⁃
sia）、色二孢属（Diplodia）和暗葡萄腔属（Phaeobot⁃
ryon），共 4属、5种，即B. dothidea、S. viticola、D. mu⁃
tila、D. seriata和P. rhois。

表1　枣树干腐病斑分离株的来源与分布

Table 1　The origin and distribution of pathogen 
isolates from jujube dry rot

菌株代号

Strain code

HN

HB

SX

GS

NX

菌株数量

Number of strains

8

9

8

11

11

来源

Source of strain

河南 Henan

河北 Hebei 

山西 Shanxi 

甘肃 Gansu 

宁夏 Ningxia 

109
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5 个种的代表菌株菌落形态差异明显：B. do⁃
thidea 菌株菌落呈均一白色菌丝，边缘整齐，气生菌

丝浓密；S. viticola 菌株菌落同心圆状，边缘菌丝白

色，较稀疏，中部菌丝较致密，内部菌丝有黑色色素，

少量气生菌丝；D. seriata菌株菌落呈均一白色，边缘

菌丝稍稀疏，中部存在较致密的气生菌丝；D. mutila
菌株菌落同心圆状，均一白色菌丝，边缘稀疏，中部

较致密，少量气生菌丝；P. rhois菌株边缘菌丝齐整但

十分稀释，中部菌丝不齐整致密（图2）。

图1 基于 rDNA-ITS和EF-1α基因序列构建的供试病原菌系统进化树

Fig. 1 Phylogenetic tree of test pathogens based on rDNA-ITS and EF-1α sequences

图2 5种代表性分离菌株的菌落形态

Fig. 2 The colony morphology of five represent strains

2.2　不同地区枣树干腐病分离株的多样性分析

供试的分离株在不同地区的分布如图 3 所示。

从 分 离 频 率 来 看 ，S. viticola 31 株 ，分 离 频 率

65.96%，为优势种，其次为 B. dothidea 8 株，分离频

率 17.02%。从分离株在不同地区的分布情况来看，

S. viticola 的分布最为广泛，是 5 个地区共有的分离

株，而 P. rhois仅分布在山西分离株中。河南分离株

包括 B. dothidea 和 S. viticola，其中 B. dothidea 占

80% 以上，为优势分离株类群；河北分离株包括 B. 
dothidea、S. viticola、D. seriata 和 D. mutila 等 4 种，

其中，D. seriata占 50% 以上，为优势分离株类群；甘

肃分离株均为 S. viticola；山西分离株包括 S. vitico⁃
la 和 P. rhois，其中，S. viticola 占 80% 以上，为优势

分离株类群；宁夏分离株包括 S. viticola 和 D. muti⁃
la，其中，S. viticola 占 90% 以上，为优势分离株

类群。

2.3　枣树干腐病病原菌代表性菌株的致病性测定

5个种的代表菌株致病力检测结果表明，5株供

试分离株均可以引起枣树枝干和果实发生褐色坏

死，接种枝条接种处出现近椭圆形的褐色的水渍状

病斑，且病斑边缘处颜色偏深；接种鲜枣果接种处表

皮出现圆形深褐色的病斑，由病斑处横切后，果肉呈

现近圆形的浅褐色病斑，病斑呈腐烂坏死状。5种枣

干腐病病菌中，B. dothidea的致病力最强，其次是S. 
viticola，P. rhois的致病力最弱（图4）。

2.4　枣树干腐病分离株致病力差异分析

不同地区的病原菌致病力检测结果表明，10 株

供试分离株均可以在不同程度上引起枣树枝干褐色

坏死，接种枝条接种处出现近椭圆形的褐色的病斑，

且病斑边缘处颜色较深。S. viticola在不同地区分离

出来的分离株致病力差异较小，但依然可以看出明

显的差距，山西和河北的该病原菌致病力较强，河

南、宁夏和甘肃的分离株致病力较弱。B. dothidea
和D. mutila在不同地区分离出来的分离株致病力差

异较大。同一地区中，河北地区的分离株数量最多，

但不同种的病原菌的菌株之间致病力有较大差异，

其中 D. mutila 的致病力最强，B. dothidea 致病力最

弱。在河南地区的分离株中，不同种病原菌之间致

病力的差异较大，优势种 B. dothidea 的致病力远远

强于S. viticola。山西和宁夏的不同分离株之间致病

力差异较小。因此，虽然这 5种病原菌均可以引起枣

树干腐病，但是不同地区同种病原菌及同一地区不

同病原菌致病力结果之间存在一定的差异（图 5）。

研究结果说明不同地区的同一种病原菌的菌株间的

致病力存在差异，同一地区的不同种病原菌的菌株

间的致病力也有一定的差异。

3　讨 论

葡萄座腔菌科（Botryosphaericeae）真菌是一类

引起林木和果树溃疡、茎枯、枝枯等多种病害的植物

病原菌［13］。本研究报道了枣树干腐病的病原菌由

B. dothidea、S. viticola、D. mutila（有性态为 B. ste⁃
vensii）、D. seriata 和 P. rhois 等 5 种葡萄座腔菌科真

菌组成。从分离频率来看，S. viticola 的分离频率最

HN、HB、SX、GS和NX分别代表河南、河北、山西、甘肃和宁夏，

下 同 。 HN， HB， SX， GS and NX represent Henan， Hebei， 
Shanxi， Gansu and Ningxia， respectively.The same as below.

图3 不同地区分离株的分布

Fig.3 The distribution proportion of 
isolates in different areas

A：枣树 1 年生枝条接种处理；B：鲜枣果接种处理。 A： Annual 
jujube branches inoculation treatment； B： Fresh jujube fruit inocula‐
tion treatment. 1：CK； 2： B. dothidea；3： S. viticola；4：D. mutila；

5：D. seriata；6：P. rhois.

图4 供试分离株的致病性

Fig.4 Pathogenicity of the tested isolates
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2.2　不同地区枣树干腐病分离株的多样性分析

供试的分离株在不同地区的分布如图 3 所示。

从 分 离 频 率 来 看 ，S. viticola 31 株 ，分 离 频 率

65.96%，为优势种，其次为 B. dothidea 8 株，分离频

率 17.02%。从分离株在不同地区的分布情况来看，

S. viticola 的分布最为广泛，是 5 个地区共有的分离

株，而 P. rhois仅分布在山西分离株中。河南分离株

包括 B. dothidea 和 S. viticola，其中 B. dothidea 占

80% 以上，为优势分离株类群；河北分离株包括 B. 
dothidea、S. viticola、D. seriata 和 D. mutila 等 4 种，

其中，D. seriata占 50% 以上，为优势分离株类群；甘

肃分离株均为 S. viticola；山西分离株包括 S. vitico⁃
la 和 P. rhois，其中，S. viticola 占 80% 以上，为优势

分离株类群；宁夏分离株包括 S. viticola 和 D. muti⁃
la，其中，S. viticola 占 90% 以上，为优势分离株

类群。

2.3　枣树干腐病病原菌代表性菌株的致病性测定

5个种的代表菌株致病力检测结果表明，5株供

试分离株均可以引起枣树枝干和果实发生褐色坏

死，接种枝条接种处出现近椭圆形的褐色的水渍状

病斑，且病斑边缘处颜色偏深；接种鲜枣果接种处表

皮出现圆形深褐色的病斑，由病斑处横切后，果肉呈

现近圆形的浅褐色病斑，病斑呈腐烂坏死状。5种枣

干腐病病菌中，B. dothidea的致病力最强，其次是S. 
viticola，P. rhois的致病力最弱（图4）。

2.4　枣树干腐病分离株致病力差异分析

不同地区的病原菌致病力检测结果表明，10 株

供试分离株均可以在不同程度上引起枣树枝干褐色

坏死，接种枝条接种处出现近椭圆形的褐色的病斑，

且病斑边缘处颜色较深。S. viticola在不同地区分离

出来的分离株致病力差异较小，但依然可以看出明

显的差距，山西和河北的该病原菌致病力较强，河

南、宁夏和甘肃的分离株致病力较弱。B. dothidea
和D. mutila在不同地区分离出来的分离株致病力差

异较大。同一地区中，河北地区的分离株数量最多，

但不同种的病原菌的菌株之间致病力有较大差异，

其中 D. mutila 的致病力最强，B. dothidea 致病力最

弱。在河南地区的分离株中，不同种病原菌之间致

病力的差异较大，优势种 B. dothidea 的致病力远远

强于S. viticola。山西和宁夏的不同分离株之间致病

力差异较小。因此，虽然这 5种病原菌均可以引起枣

树干腐病，但是不同地区同种病原菌及同一地区不

同病原菌致病力结果之间存在一定的差异（图 5）。

研究结果说明不同地区的同一种病原菌的菌株间的

致病力存在差异，同一地区的不同种病原菌的菌株

间的致病力也有一定的差异。

3　讨 论

葡萄座腔菌科（Botryosphaericeae）真菌是一类

引起林木和果树溃疡、茎枯、枝枯等多种病害的植物

病原菌［13］。本研究报道了枣树干腐病的病原菌由

B. dothidea、S. viticola、D. mutila（有性态为 B. ste⁃
vensii）、D. seriata 和 P. rhois 等 5 种葡萄座腔菌科真

菌组成。从分离频率来看，S. viticola 的分离频率最

HN、HB、SX、GS和NX分别代表河南、河北、山西、甘肃和宁夏，

下 同 。 HN， HB， SX， GS and NX represent Henan， Hebei， 
Shanxi， Gansu and Ningxia， respectively.The same as below.

图3 不同地区分离株的分布

Fig.3 The distribution proportion of 
isolates in different areas

A：枣树 1 年生枝条接种处理；B：鲜枣果接种处理。 A： Annual 
jujube branches inoculation treatment； B： Fresh jujube fruit inocula‐
tion treatment. 1：CK； 2： B. dothidea；3： S. viticola；4：D. mutila；

5：D. seriata；6：P. rhois.

图4 供试分离株的致病性

Fig.4 Pathogenicity of the tested isolates
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高，为优势种，但是，从致病力来看，B. dothidea的致

病力最强，因此，不同地域枣树干腐病的发生危害程

度不同，是否与病原菌的组成以及优势病原菌的致

病性相关还有待于进一步扩大样本收集范围和

数量。

虽然这 5 种葡萄座腔菌科病原菌均可以引起枣

树干腐病，但是不同地区同种病原菌及同一地区不

同病原菌致病力结果之间存在一定的差异，就致病

力最强的 B. dothidea 来说，虽然该种的葡萄座腔菌

致病力均较强，但河南的分离株和河北的分离株之

间致病力仍有差距。不同种葡萄座腔菌分布最广的

河北地区，不同种之间致病力也有明显差异。

葡萄座腔菌科及其相关类群历经不同分类单元

的变化，广义的葡萄座腔菌类真菌包括以葡萄座腔

菌科为主的葡萄座腔菌目中的相关类群［13］。已报道

的林木或果树枝干病害的病原菌多数被描述为葡萄

座腔菌或 B. dothidea 复合种。本研究结果中，除 B. 

dothidea 外，D. mutila 和 D. seriata 的有性态分别为

B. stevensii 和 B. obtusa，属于葡萄座腔菌属。此外，

S. viticola为山西枣树干腐病的优势病原菌的研究结

果与赵晓军等［3］的报道不一致，本研究未从山西分离

株中鉴定出 B. dothidea，可能是样品采集地不同，且

分离株的数量有限，代表性不够，因此，要明确山西

枣树干腐病病原菌的组成及其优势病原菌还需扩大

采样范围并收集更多的分离株。

本研究从 5种病原菌的地理分布来看，除河北的

枣树干腐病菌有 4种病原菌外，其他地区的病原菌仅

有 2 种（河南、山西、宁夏）或 1 种（甘肃）。表明不同

地域的枣树干腐病病原菌组成不同，其优势病原菌

也存在一定的差异。这差异的成因可能与地区不同

的地理环境、栽培技术和气候条件等差异有关。枣

树干腐病发病初期不易发现，5~10 a 左右仅在树干

形成小洞，20 a左右树液在生长季节外溢，造成树干

纵向破腹，形成树洞，病症才得以显示［14］。5处取样

A：不同地区同一种病原菌接种处理； B：不同种同一地区的病原菌接种处理。 A： The same pathogen from different areas inoculation 
treatment； B： Fresh jujube fruit inoculation treatment. MOCK：Control；Sv：S. viticola；Bd：B. dothidea； Dm：D. mutila；Ds：D. seriata；Pr：P. 
rhois.

图5 不同地区和不同种分离株的致病性

Fig. 5 Pathogenicity of isolates from different regions and different species
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地区中，河北省的枣树产业起步最早，产业化最广，

产量全国第一［15］，因此，病原菌种类的积累量可能较

其他地方多。王璠等［16］发现，葡萄座腔菌具有潜伏

侵染的特点，通常作为腐生菌在土壤中或植物内生

菌在健康的植株中存在，遇到高温、积水、风害等逆

境条件，它们便能成功侵染植株，目前发现在潮湿的

环境中侵染最严重，侵染随着湿度的下降，分生孢子

萌发减少。5处取样地区基本处于同一经度，由河北

开始从沿海到内地分布。河北省气候属温带大陆性

气候，雨热同季［17］，为葡萄座腔菌的侵染发育及繁殖

提供了良好的条件。然而甘肃省地处内地，气候是

典型的大陆性气候，气候干燥少雨［18］，气候条件不利

于病原菌侵染枣树，由此可能导致甘肃省的葡萄座

腔菌种类较少。
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Identification and diversity analysis of fungal pathogen 
of jujube dry rot in different areas

MENG Haoguang1,WEI Chenxing1,QI Weizheng2,WEN Caiyi1,
WANG Liuchao3,WAN Xinru1,ZANG Rui1,ZHAO Ying1

1.College of Plant Protection， Henan Agricultural University， Zhengzhou 450002， China；
2.Managing Department of Afforestation Engineering of Zhengzhou， Zhengzhou 450006， China；

3.Xinzheng Forestry Bureau of Henan Province， Xinzheng 451100， China

Abstract In order to effectively control jujube dry rot disease，47 fungal isolates of jujube dry rot 
plaques from different sources were identified and characterized by using sequence analysis of internal tran‐
scribed spacer （ITS） and elongation factor 1 α （EF-1α） genes and indoor inoculation method，and their 
distribution characteristics and virulence differences were analyzed. The distribution characteristics and dif‐
ferences in pathogenicity were also studied. The results showed that Botryosphaeria dothidea，Spencermar⁃
tinsia viticola，Diplodia mutila，D. seriata，and Phaeobotryon rhois were identified as the major pathogens 
causing jujube dry rot. Among them，the isolation frequency of S. viticola was the highest （65.96%），fol‐
lowed by that of B. dothidea （17.02%）. The dominant pathogens were different in different regions. B. do⁃
thidea and D. seriata were the predominant species in Henan and Hebei areas，and S. viticola was the pre‐
dominant species in Shanxi，Gansu，and Ningxia areas. The pathogenicity of different pathogens to jujube 
tree was different，and the results indicated that the pathogenicity of B. dothidea was the highest and that of 
P. rhois was the weakest. The results of this study showed that the pathogens of jujube dry rot were mainly 
composed of 5 species in the Botryosphaericeae family，and the dominant pathogens were different in differ‐
ent regions. In terms of pathogenicity，the pathogenicity of different strains of the same pathogen varies in 
different regions，and the pathogenicity of different strains of pathogens in the same region also varies. The 
results of this study provide reference for the precise prevention and control of jujube dry rot in different ar‐
eas.

Keywords jujube dry rot； pathogenic fungi； pathogens identification； pathogenicity； regional differ‐
ences
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