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马铃薯晚疫病致病疫霉菌遗传多样性及防治研究进展
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摘要:由致病疫霉菌[Phytophthorainfestans(Montagne)deBary]引起的马铃薯晚疫病是马铃薯生产最具毁

灭性的病害之一,具有发生范围广、流行速度快、为害损失重、防治难度大的特点.为了进一步了解马铃薯晚

疫病的发生发展规律,更好地防治马铃薯晚疫病.本文将马铃薯晚疫病症状、发病因素、致病疫霉菌遗传多

样性等进行归纳,综合分析了各种防治措施的优势及不足.对未来晚疫病研究重点进行了展望,提出３点建

议,(１)严格落实种薯检疫检测制度,推进无菌种薯的推广使用;(２)持续监控马铃薯主产区致病疫霉菌的致病

型变化,结合晚疫病监测预警系统,混合或轮换使用杀菌剂;(３)扩大生防微生物应用范围、完善有效菌株的

筛选方法、发掘新的具有广谱和持久抗性的抗晚疫病基因,不断落实完善马铃薯抗病育种的发展方向.
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　　马铃薯(Solanumtuberosum L．)是仅次于水

稻、小麦和玉米的第四大粮食作物,是我国种植业

结构调整、农业增效及农民增收的重要作物之一.
２０１５年我国实施马铃薯主粮化战略以来,马铃薯

产业得到长足发展,种植面积与总产量均居世界

首位,目前我国已成为世界马铃薯第一生产大国,
根据联合国粮食与农业组织(FAO)统计数据,
２０１９年我国马铃薯种植面积达４９１．４７万hm２,
鲜薯产量约９１８８．１４万t.但是马铃薯平均单产

始终处于较低水平,其中,由致病疫霉菌[PhytoＧ
phthorainfestans(Montagne)deBary]引起的晚

疫病是限制马铃薯产量的重要因素.晚疫病是一

种典型的气候型流行性病害,对马铃薯生产具有

毁灭性,可造成茎叶死亡和块茎腐烂,导致马铃薯

产量大幅度下降,严重时常造成大面积绝产,其危

害程度已超过水稻稻瘟病和小麦锈病,被视为国际

第一大作物病害.马铃薯晚疫病起源于墨西哥中

部地区[１],在１９世纪３０年代随海上运输逐渐传入

欧洲,造成“爱尔兰饥荒”,我国于１９４０年首先在四

川重庆地区发现晚疫病,减产高达８０％[２].由于

晚疫病在世界各个马铃薯种植区域频繁流行且防

治难度较大,对生产造成的危害日渐严重,１９９６年

国际马铃薯中心召集并成立了全球马铃薯晚疫病

防治倡议组织(GILB),马铃薯晚疫病的研究工作

得到高度重视,被列为优先考虑的研究项目.近

几年,受气候、品种、耕作方式等因素影响,马铃薯

晚疫病 在 我 国 连 年 发 生,年 平 均 发 生 面 积 约

１９７􀆰４７万hm２,占马铃薯总种植面积的４０．６６％,
远高于其他病害,造成经济损失达１０亿美元,严重

制约着我国马铃薯产业的发展,威胁着粮食安全[３].
目前,国内外对马铃薯晚疫病发病因素、致病疫霉

菌的交配型及生理小种的鉴定、防治方法等方面

开展了大量研究,为了进一步了解马铃薯晚疫病

的发生发展规律,本文拟对马铃薯晚疫病症状、发
病因素、致病疫霉菌遗传多样性等进行归纳,总结

马铃薯晚疫病现有防治措施及其优缺点的基础

上,展望未来马铃薯晚疫病及防控措施的研究

方向.

１　马铃薯晚疫病症状及发病因素

马铃薯晚疫病是由致病疫霉菌(Phytophthora
infestans)引起的,除侵染马铃薯外,还可侵染番

茄及其他５０多种茄属植物.马铃薯晚疫病为全

株型病害,主要危害叶和块茎.病害发生时,马铃

薯植株的下部叶片首先发病,从叶缘或叶尖开始

侵染,生成水渍状褪绿小斑点,在低温高湿的条件

下,叶片背面在病斑边缘常有一层较稀疏的白色

霉层;为害薯块时,表皮呈褐色或紫褐色不规则病

斑,略有凹陷,病斑界限不明显,发病部位易受其

他病菌的二次复合浸染而腐烂变质[４].
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马铃薯晚疫病的发生、流行与温度、湿度和

降雨量等有密切联系.１７．０~２２．５℃致病疫霉

菌菌丝生长最快,产孢量最大[５];大雾和露水较

大的天气会增加茎和叶片的相对湿度,有利于致

病疫霉菌孢子囊的形成和萌发[６];晚疫病发病轻

重取决于降水持续时间而不是降水强度,２４h内

连续６h降雨容易导致晚疫病的发生[７].

２　致病疫霉菌遗传多样性

致病疫霉菌群体遗传结构包括表型特性和基

因型结构.表型特性主要指病菌的交配型、对甲

霜灵类药剂的敏感性以及生理小种组成;基因型

结构研究可确定病原菌基因型水平的变化,从而

推测其变异来源.
２．１　致病疫霉菌表型特性

２．１．１　交配型　交配型(Matingtype)是致病疫

霉菌重要的群体结构特征之一,目前主要有 A１、
A２、自育型(SF)３种交配型.２０世纪５０年代,在
墨西哥首次发现了 A２交配型,随后英国[８]、荷
兰[９]、以色列[１０]、日本[１１]、德国[１２]、立陶宛[１３]等

许多国家都陆续报道了 A２交配型的存在.在我

国,１９９６年张志铭等[１４]首次报道分离自内蒙古

和山西等地的马铃薯上存在 A２交配型菌.李本

金等[１５]为明确福建省部分马铃薯产区晚疫病菌

群体结构,２０１７－２０１９年对９６株致病疫霉菌进

行交配型测定,结果显示,A１交配型占 ５．２１％,
其余均为SF型;２０１８－２０１９年王喜刚等[１６]对宁

夏１３０株致病疫霉菌菌株进行交配型鉴定,结果

表明,A２ 交 配 型 为 优 势 型,占 被 测 菌 株 的

６３􀆰８％,A１、SF交配型分别占被测菌株的３０．０％
和６．２％;２０１９－２０２０年张铉哲等[１７]测定黑龙江

省２６２株致病疫霉菌交配型,A１型为优势交配

型,占所分离菌株８１􀆰３％,同时还存在 A２和SF
交配型.A２交配型的存在使致病菌有性生殖成

为可能,其致病力及抗逆性远比 A１ 型强.有性

生殖的基因重组,导致病原菌侵袭力、寄生适合度

提高,增强了其对生产的危害性[１８].
２．１．２　对甲霜灵敏感性　晚疫病的发生和流行

与病原菌对甲霜灵的抗性程度有着密切关系.
１９８１年 Davidse[１９]和 Dowley等[２０]首次报道在

荷兰和爱尔兰出现抗甲霜灵的致病疫霉菌株,随
后在世界许多国家先后报道致病疫霉菌对甲霜灵

产生抗性的菌株出现.１９９８年李炜等[２１]首先报

道了我国致病疫霉菌对甲霜灵敏感性情况.２００３年

王英华等[２２]对采自内蒙古的１４３株、采自甘肃的

４１株致病疫霉菌进行甲霜灵抗性测定,结果内蒙

古中度抗性以上菌株占 ９３􀆰３％,敏感菌株仅为

６．７％,甘肃２６．８％的菌株表现高度抗性,２９．３％
表现中度抗性,４３．９％表现敏感;２０１８－２０２０年钱

红洁等[２３]对采自云南的３０１株致病疫霉菌采用

菌落直径法进行甲霜灵敏感性测定,结果表明对

甲霜灵抗性已达９７􀆰６７％;２０１９－２０２０年张铉哲

等[１７]对黑龙江省２６２株致病疫霉菌甲霜灵抗性

检测中,１４４株表现对甲霜灵高抗,占测试菌株

５５％,中 抗 性 菌 株 和 敏 感 性 菌 株 占 比 分 别 为

２７􀆰１％和１７．９％.目前,抗性菌株出现的范围及

频率呈现逐年扩大及上升趋势,有的地区高抗菌

株已达到９０％以上,这与长期大量、单一使用农

药防治有关.
２．１．３　生理小种研究进展　生理小种是致病疫

霉菌遗传多样性的重要表现型,可以直接反映致病

疫霉菌群体表型结构的变化,其复杂度、进化机制与

病害的流行、发生、发展有着密切的关系.１９５３年,
Black等[２４]提出了致病疫霉菌生理小种命名方

法,根据致病疫霉菌在R０~R１１的１２个标准鉴别

寄主上的亲和与不亲和反应来确定其生理小种.
２０１６年田荟遥等[２５]对采自东北三省的７０株致病

疫霉菌进行生理小种测定,结果表明能克服１１个

抗病基因的生理小种为优势小种,占２７．１３％;
２０１８－２０１９年王喜刚等[１６]鉴定出宁夏致病疫霉

菌株生理小种有８种类型,其中生理小种１．２．
３􀆰４．５．６．７．８．９．１０．１１是宁夏优势小种.近年

来,能克服１１个主效抗性基因的超级小种在我国

各省(自治区)普遍出现,甚至已成为优势小种,对
病害的防控及马铃薯抗晚疫病育种工作提出了更

加严峻的挑战.
２．２　致病疫霉菌基因型结构

２．２．１　线粒体 DNA 单倍型的应用　致病疫霉

菌线粒体DNA基因型(mtDNA)因其单亲遗传、
结构简单及提取方便等特点,已被广泛用于致病

疫霉菌的遗传多样性分析.根据Griffith等[２６]利

用PCRＧRFLP方法对致病疫霉菌群体 mtDNA多

态性的研究,将线粒体单倍型划分为４种,即Ⅰa、Ⅱa、
Ⅰb和Ⅱb.２０１８年惠娜娜等[２７]对甘肃省部分地区

的１３０株致病疫霉菌进行 mtDNA 单倍型测定,
结果从１３０株致病疫霉菌检测到Ⅰa、Ⅱa和Ⅱb
３种mtDNA 单倍型,发生频率分别为８８．４６％、
３．８５％和７．６９％;李本金等[１５]对福建省部分地区

２０１７－２０１９年采集的９６份致病疫霉菌 mtDNA进

行测定,其中Ⅰa型占５７􀆰２９％,Ⅱa型占３３．３３％,

０９
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Ⅱb型占９．３７％.通过研究致病疫霉菌线粒体

DNA单倍型的组成,对分析致病疫霉菌群体多样

性的变化有一定的指导作用,进而评估和预测马

铃薯晚疫病的发生和流行.
２．２．２　SSR标记的应用　随着现代科学技术的

发展,更多的学者在分子水平上对致病疫霉菌群

体的遗传进化机制展开研究.其中SSR(Simple
SequenceRepeatMarker),具有高的可变性和基

因组高覆盖率的特点,是遗传分析中强大的工具.
２０１２年Small等[２８]报道采用SSR分子标记方法

可以极大提高对致病疫霉菌基因型等分子水平分

析上的效率.在我国,姚国胜等[２９]首次采用SSR
分子标记分析了１９９６－２００１年采自河北省和黑

龙江省不同地区的５８个致病疫霉菌菌株,鉴定出

７个SSR 基因型;２００９－２０１１年田月娥[３０]对西

北商品薯产区、种质资源圃、种薯产区的晚疫病病

样进行了系统密集的采集,利用９个通用的 SSR
标记将９５９个致病疫霉菌分离物划分为１５１个基

因型;２０１１年傅海静[３１]用８对SSR引物对福建、
云南两省的１８５株致病疫霉菌株基因型分析,共检

测出１８个基因型,其中福建省１７个基因型,云南

省致病疫霉菌菌株只有１个基因型;马丽杰[３２]用

６对标记对宁夏的１２８个致病疫霉菌进行基因型

分析,鉴定到３８个基因型;杨海平[３３]利用８个SSR
标记对２００８－２００９年的甘肃省２４６株致病疫霉菌分

离物进行了微卫星分子标记分析,检测到１０９个基

因型;２０１５年疏燕[３４]利用６对引物从来自湖南省、
福建省和安徽省的９０份致病疫霉菌菌株中鉴定出

３５个不同SSR基因型.SSR标记技术能有效地帮

助了解致病疫霉菌群体遗传变化,从而掌握其遗传

迁移、传播、流行规律等,为马铃著晚疫病的防治提

供理论基础.

３　马铃薯晚疫病防治措施

３．１　农艺措施

合理的农业栽培措施是控制病害发生、流行

的有效途径之一.中耕高培土结合科学施肥,可
减轻马铃薯晚疫病发生.杜海涛等[３５]通过不同垄

作方式对马铃薯晚疫病抗病效果试验表明,３０cm
高垄配合８０cm宽距,晚疫病发病率最低,产量最

高;科学的肥量配比,可提高马铃薯植株免疫力,
减轻病害发生.杨瑒等[３６]探究了不同氮水平与

晚疫病发生的关系,发现中氮水平植株抗性增强,
而高、低氮水平植株的抗病能力明显降低;轮作套

作对马铃薯晚 疫 病 有 一 定 的 防 控 效 果.李 毅

等[３７]采用马铃薯套种玉米栽培模式,发现套作栽

培模式植株病丛率、病叶率及病情指数显著低于

净地栽培,并且病害高发期比对照地块推迟１２d,
有明显增产作用;深翻可减缓马铃薯连作障碍,谢
奎忠等[３８]发现深翻处理的马铃薯晚疫病发病率

比连作低１５．００％~３７．５０％,病情指数比连作低

５７．０３％~８０．４４％,另土层置换和土壤表层杀菌

消毒处理均可提高土壤中脲酶、蔗糖酶等酶的活

性,从而降低由于马铃薯连作障碍而产生的晚疫

病病情指数[３９].农艺措施具有生产成本低、绿色

环保,能有效保持土壤生态平衡,技术易于推广普

及等优势,但在马铃薯主产区大面积轮作倒茬往

往难以实现.
３．２　化学防治

化学药剂防治具有见效快、易于操作等优点,是
防控马铃薯晚疫病的重要措施.李岩等[４０]研究５种

药剂拌种处理对马铃薯晚疫病的防治效果.结果表

明,５０％多菌灵可湿性粉剂１００g􀅰(６６７m２)－１防治效

果达到６９．１７％,较对照增产２６．６１％;田琴等[４１]

采用生长速率法测定了６种杀菌剂对马铃薯晚疫

病菌的毒力.结果表明,双炔酰菌胺的毒力最强,
其EC５０值为０．０２９μg􀅰mL－１;高雪冬[４２]对５种杀

菌剂防治效果进行药剂筛选试验,结果表明,
６８􀆰７５％氟吡菌胺􀅰霜霉威悬浮剂防治效果最佳,
第二次叶面喷施后１４d的防效达到８０．１０％,晚
疫病病情指数为０．８０;惠娜娜等[４３]以７种杀菌剂

为材料开展田间防效试验,结果表明,５０％氟啶胺

悬浮剂１５g􀅰(６６７m２)－１叶面喷施对晚疫病的终

防效为９０．０２％,显著高于其他处理;庞杰等[４４]选

用６种药剂进行马铃薯晚疫病防治效果比较试验,
以６８．７５％ 氟菌􀅰霜霉威悬浮剂８０mL􀅰(６６７m２)－１

的防治效果最佳,施药后１０和１４d,防治效果分

别为８２．４８％和８１．８４％.随着化学药剂的大量

使用,晚疫病菌产生了不同程度的抗药性,同时对

环境造成污染、危害人类健康,与现代人们追求的

绿色农业相矛盾.
３．３　选育抗病品种

选育和利用抗病品种是防治马铃薯晚疫病病

害最经济、有效的措施,但目前还没有选育出对该

病害免疫的品种.赵艳群等[４５]在榆林市对１４个

当地主栽品种进行田间抗病性评价及产量测定,
结果表明,青薯９号等３个品种(系)在抗病性及

产量方面表现优异,适合推广;李华青等[４６]对１００份

马铃薯品种(系)进行晚疫病抗性评价,鉴定结果

为云薯５０１等９份材料表现为高抗;何烈干等[４７]
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采用室内接种和田间自然病圃法对３５份马铃薯种

质材料进行晚疫病抗性鉴定,结果表明,中薯１７号

等６份材料表现为高抗或抗病.近年来,随着分

子生物学及基因工程技术的迅速发展,科学家运

用生物技术手段,进行优异种质基因的聚合创新,
从遗传工程角度来探索抗晚疫病的育种途径.
王余明[４８]将AtCIPK２３基因转入栽培品种中获

得４株转基因植株,采用喷雾法对其接菌,５d后

对照品种均不同程度感病,并有逐渐加重的趋势,
而４株转基因株系未见感病;朱素贤[４９]将３个不

同来 源 的 抗 病 基 因 (RpiＧsto１、RpiＧvnt１．１ 和

RpiＧblb３)通过转基因技术聚合到感病品种中,从
而显著提高了马铃薯抗病性;Ghislain等[５０]将

３个广谱抗性基因RpiＧblb１、RpiＧblb２和RpiＧvnt１．１
聚合到非洲的两个马铃薯感病品种中,当所有

３个Rpi基因叠加时,极端抗性的频率从单个Rpi
基因的３％~９％上升到７５％.虽然关于马铃薯

抗晚疫病育种方面研究涉及范围较广并取得较大

进展,先后育成了具有一定晚疫病抗性的马铃薯

品种,但目前生产上的主栽品种遗传背景相对狭

窄,导致抗病基因的种类和数量较少,同时晚疫病

菌生理小种复杂多变及适应能力强等特性决定了

马铃薯抗晚疫病育种研究仍面临巨大困难.
３．４　生物防治

生物防治以其无污染、无残留、高选择性、不
易产生抗药性和安全性好等优点,将成为马铃薯

晚疫病防治的主要措施.Fachouri等[５１]从菌株

G３０８中分离到一种新的抗生素Cbs,能够在体外

抑制P．infestans 的 孢 子 萌 发 和 菌 丝 体 生 长;
Elsherbiny等[５２]试验结果显示木霉菌挥发物对

马铃薯晚疫病的侵染抑制率高达９４􀆰１％;韩龙[５３]

采用 生 长 速 率 法 筛 选 出 的 解 淀 粉 芽 孢 杆 菌

(Bacillusamyloliquefaciens)无菌体发酵液对马

铃薯晚疫病菌有较强拮抗作用,其４％的发酵液

对致病疫霉的抑制率高达１００．００％;吴艳清等[５４]

以滤纸片法和离体组织培养法检测枯草芽孢杆菌

(Bacillussubtilis)WL２预防马铃薯晚疫病的潜力,
结果表明 WL２菌株可产iturinA和surfactin两类

脂肽物质,对致病疫霉菌菌丝恢复生长速度、疫霉

孢子萌发和释放游动孢子比率有显著抑制作用,
预防马铃薯晚疫病方面具有较大的潜力;万安琪

等[５５]自马铃薯晚疫病病叶上分离鉴定一株短小芽

孢杆菌(Bacilluspumilus),菌液能使致病疫霉菌丝

变形,其抑菌率达到９４􀆰４４％,在马铃薯块茎切片上

对晚疫病的预防效果为７３􀆰４０％;崔月贞等[５６]采用

平板对峙法对分离自高寒草地牧草的韦氏芽胞杆

菌(Bacillusweihenstephanensis)进行抑菌能力测

定,抑菌率为７８．４１％.生物源制剂在一定程度上

弥补了化学杀菌剂的缺点,但目前研究仍处于研发

和验证阶段,生防菌在防治过程中易受生态环境的

影响,难以保证田间防治效果的有效及稳定.
３．５　预警预报系统的应用

化学药剂防治马铃薯晚疫病普遍存在用药不及

时和剂量过大等问题,因此,及时准确地预报马铃薯

晚疫病的发生是防治马铃薯晚疫病的重要措施之

一.目前,国际应用较多的有比利时的CARAH 模

型和丹麦的NegFry模型.２００１年谢开云等[５７]引入

比利时CARAH预警模型,已在我国马铃薯主产区

５００多个监测点进行应用,观测圃预测值与田间实

际发生基本吻合,系统指导防治的防效达９５％以

上,农药施用减少１７％~２５％[５８];闵凡祥等[５９]

利用丹麦 NegFry模型指导马铃薯晚疫病化学防

控,取得了减药增效、增产提质的效果.为充分发

挥马铃薯晚疫病预警预报的作用,应明确各地区

病原菌的致病型与抗药性,了解主栽品种抗病性、
准确掌握气候数据,为科学精准地开展马铃薯晚

疫病绿色防控提供技术支撑.

４　展望与建议

马铃薯晚疫病作为马铃薯生产第一大病害,
其发生和流行给马铃薯产业的发展造成严重障

碍.未来对马铃薯晚疫病的防治及研究,建议从

以下几个方面进行:严格落实种薯检疫检测制度,
无菌种薯的推广使用,是减轻马铃薯晚疫病发生

的重要保证;同时,持续监控马铃薯主产区致病疫

霉的致病型变化及明确各地优势菌株,对精准、高
效防控晚疫病具有重要意义;结合晚疫病监测预

警系统,混合或轮换使用杀菌剂,准确掌握防治时

间及用量,取得较好防效的同时,能在一定程度延

缓病原菌的抗药性,增加经济效益;扩大生防微生

物应用范围、完善有效菌株的筛选方法以及改善

他们对环境条件的适应性是实现绿色农业的重要

保证.抗病机制有待进一步深入研究,获得优异

抗病种质资源是培育抗病品种的基础和核心,发
掘新的具有广谱和持久抗性的抗晚疫病基因及多

个抗病基因聚合是马铃薯抗病育种的发展方向.
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ResearchProgressonGeneticDiversityofPhytophthorainfestans
inPotatoLateBlightandItsControl

XIAShanＧyong,NIUZhiＧmin,LiQingＧquan,ZHANGLiＧjuan,NANXiangＧri,SHENGWanＧmin
(InstituteofEconomicCrops,HeilongjiangAcademyofAgriculturalSciences/KeyLaboratoryofBiologyand
QualityImprovementforPotatoinHeilongjiang,Harbin１５００８６,China)

Abstract:PotatolateblightcausedbyPhytophthorainfestans(Montagne)deBaryisoneofthemostdevastating
diseasesinpotatoproduction,whichhasthecharacteristicsofwideoccurrence,fastepidemicspeed,heavy
damageanddifficultcontrol．Inordertofurtherunderstandtheoccurrenceanddevelopmentofpotatolate
blight,andbettercontrolpotatolateblight．Inthispaper,thesymptoms,pathogenicfactorsandgeneticdiversityof
potatolateblightweresummarized,theadvantagesanddisadvantagesofvariouspreventionandcontrolmeasureswere
comprehensivelyanalyzed．Thefutureresearchfocusoflateblightwasprospectedandthefollowingsuggestionswere
putforward:(１)Strictlyimplementtheseedpotatoquarantineandtestingsystem,andpromotetheuseofsterile
seedpotatoes;(２)ContinuouslymonitorthechangeofpathogenictypeofPhytophthorainfestansinthemainpotato
productionareas,andusefungicidesincombinationwiththelateblightmonitoringandearlywarningsystem;
(３)Expandtheapplicationscopeofbiocontrolmicroorganisms,improvethescreeningmethodofeffective
strains,discovernewlateblightresistantgeneswithbroadＧspectrumanddurableresistance,andconstantly
implementthedevelopmentdirectionofimprovingpotatodiseaseresistancebreeding．
Keywords:potatolateblight;geneticdiversity;controlefficacy;researchprogress

４９


