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摘要:莲雾炭疽病是国内外莲雾种植区的常年流行病及引起严重经济损失的一种重要真菌病害,
 

但不同地区的病

原菌种可能不同.
 

该研究主要描述云南省南部发生的莲雾炭疽病症状,
 

分离纯化病原菌并鉴定其种类.
 

经观察,
 

此

莲雾炭疽病的典型病斑为椭圆或不规则形,
 

中央区灰白色,
 

周围褐色,
 

最外围有一黄色晕圈;
 

后期病斑扩展形成不

规则大斑或枯斑;
 

病害侵染果实引起腐烂变质.
 

通过分离培养和纯化获得7个真菌菌株,
 

柯赫氏致病性试验表明从

西双版纳和普洱两地样品中获得的LWTJ2和LB4为致病菌株.
 

两菌株形态特征相同,
 

在马铃薯葡萄糖琼脂培养基

(PDA)上的菌落为圆形,
 

白色或淡黄白色,
 

边缘光滑齐整,
 

表面呈绒毛状,
 

气生菌丝发达;
 

后期菌落颜色稍加深,
 

中央区灰黑色并产生大量蛋橙色分生孢子团;
 

在显微镜下观察,
 

病菌菌丝透明,
 

分隔,
 

呈锐角或近直角分枝;
 

分生孢

子无色,
 

长椭圆形,
 

两端盾圆,
 

大小为9.8~18.0(平均13.9±2.1)
 

μm×4.5~6.0(平均5.5±1.0)
 

μm;
 

未观察到病菌

的有性型.
 

采用ITS1/ITS4通用引物通过PCR扩增获得两菌株的rDNA-ITS序列均为545
 

bp(GenBank登录号为

OL963924和OL413460).
 

Blast-n比对和系统演化树分析表明,
 

两个菌株Blast-n相似度及在演化树上聚集于同一末端

分枝的置信限均为100%;
 

两者与暹罗刺盘孢Collectotrichum
 

siamense
 

WZ-365菌株(Acc.
 

No.
 

MN856443)对比的

相似度为99.08%,
 

在系统演化树中与暹罗刺盘孢聚于同一末端分枝的置信限为96%.
 

该研究较详细地观察记载了

滇南地区莲雾炭疽病的症状及病原菌的形态特征,
 

根据形态学与rDNA-ITS序列的Blast-n对比和演化树分析鉴定

获得的LWTJ2和LB4菌株均属于暹罗刺盘孢C.
 

siamense.
 

这是莲雾炭疽病的一种新病原真菌,
 

其进一步证明了

莲雾炭疽病病原菌的多样性,
 

也为该病害的诊断监测和有效控制提供了科学依据.
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Abstract:
 

Wax
 

apple
 

(Syzygium
 

samarangense)
 

is
 

an
 

important
 

and
 

high-economic
 

value
 

fruit
 

tree
 

planted
 

broadly
 

in
 

the
 

tropic
 

and
 

subtropic
 

countries.
 

The
 

anthracnose
 

is
 

a
 

fungal
 

disease
 

that
 

is
 

widespread
 

in
 

the
 

wax-apple
 

growing
 

areas
 

and
 

usually
 

causes
 

serious
 

yield
 

reductions.
 

In
 

2021,
  

wax
 

apple
 

anthracnose
 

was
 

observed
 

during
 

the
 

surveys
 

of
 

diseases
 

of
 

tropical
 

fruit
 

trees
 

in
 

Sipsongpanna
 

and
 

Puer,
  

Yunnan,
  

China
 

and
 

found
 

that
 

the
 

disease
 

was
 

widespread
 

and
 

serious.
 

Therefore,
  

the
 

present
 

study
 

was
 

conducted
 

to
 

in-

vestigate
 

the
 

symptom
 

of
 

disease,
  

isolate
 

and
 

identify
 

the
 

pathogen
 

of
 

disease.
 

Typical
 

spot
 

of
 

the
 

anthrac-

nose
 

on
 

wax
 

apple
 

leaves
 

observed
 

in
 

this
 

study
 

was
 

oval
 

or
 

irregular,
  

with
 

a
 

gray-white
 

center
 

surrounded
 

by
 

a
 

brown
 

band
 

and
 

yellow
 

halo.
 

Later,
  

the
 

central
 

necrotic
 

tissue
 

was
 

dried
 

and
 

fallen,
  

leaving
 

holes
 

on
 

the
 

leaf.
 

The
 

pathogen
 

of
 

the
 

disease
 

also
 

infected
 

the
 

fruits
 

and
 

caused
 

fruit
 

rot
 

during
 

storage.
 

Seven
 

fungal
 

isolates
 

were
 

obtained
 

from
 

diseased
 

leaf
 

tissues.
 

Laboratory
 

tests
 

with
 

Kochs
 

Postulates
 

verified
 

that
 

LWTJ2
 

from
 

Puer
 

and
 

LB4
 

from
 

Sipsongpanna
 

was
 

the
 

pathogen
 

causing
 

wax
 

apple
 

anthracnose.
 

The
 

pathogenic
 

isolates
 

were
 

morphologically
 

indistinguishable.
 

After
 

cultured
 

on
 

potato
 

glucose
 

agar
 

(PDA)
 

medium
 

plates
 

at
 

25℃
 

for
 

6
 

d,
  

the
 

colonies
 

were
 

round
 

with
 

complete
 

edges
 

and
 

prosperous
 

aerial
 

hyphae,
  

surface
 

smooth
 

and
 

villous,
  

white
 

or
 

light-yellow
 

colored.
 

At
 

12
 

d
 

after
 

cultivation,
  

the
 

colony
 

became
 

pale-white
 

with
 

gray-black
 

center,
  

producing
 

plenty
 

of
 

orange-colored
 

conidia.
 

Under
 

microscope,
  

the
 

hyphae
 

were
 

hyaline,
  

septate,
  

and
 

branched
 

at
 

near
 

right-angles.
 

Conidia
 

were
 

colorless,
  

long-oval
 

or
 

cylinder-

shaped
 

with
 

round
 

ends,
  

and
 

sized
 

9.8-8.0
 

(mean
 

13.9±2.1)
 

μm×4.5-6.0
 

(mean
 

5.5±1.0)
 

μm,
  

with
 

obvious
 

oily
 

droplet
 

inside
 

the
 

spore
 

cell.
 

Teleomorph
 

of
 

the
 

fungus
 

was
 

not
 

detected
 

throughout
 

the
 

stud-

y.
 

Two
 

rDNA-ITS
 

sequences
 

(both
 

545
 

bp)
 

were
 

amplified
 

respectively
 

from
 

LWTJ2
 

and
 

LB4
 

by
 

PCR
 

with
 

ITS1/ITS4
 

universal
 

primers
 

and
 

registered
 

in
 

NCBI
 

GenBank
 

with
 

assigned
 

accession
 

numbers
 

of
 

OL963924
 

and
 

OL413460.
 

Blast-n
 

analysis
 

of
 

rDNA-ITS
 

sequences
 

and
 

phylogenetic
 

tree
 

analysis
 

showed
 

that
 

LWTJ2
 

and
 

LB4
 

isolates
 

were
 

the
 

same
 

fungal
 

species
 

(max.
 

ident.
 

and
 

confidence=100%)
 

and
 

both
 

isolates
 

were
 

identical
 

to
 

the
 

isolate
 

WZ-365
 

(Acc.
 

No.
 

MN856443)
 

of
 

Colletotrichum
 

siamense
 

(max.
 

ident.=99.08%
 

and
 

confidence=96%).
 

To
 

conclude,
  

the
 

present
 

study
 

recorded
 

and
 

described
 

detailly
 

the
 

anthracnose
 

symptoms
 

and
 

morphological
 

characteristics
 

of
 

its
 

pathogen.
 

C.
 

siamense
 

was
 

identified
 

as
 

the
 

pathogen
 

causing
 

wax
 

apple
 

anthracnose.
 

Results
 

of
 

the
 

present
 

work
 

further
 

demonstrated
 

the
 

species
 

diversity
 

of
 

wax
 

apple
 

anthracnose
 

pathogens
 

and
 

provided
 

important
 

reference
 

and
 

scientific
 

foundation
 

for
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diagnosis,
  

monitoring
 

and
 

management
 

of
 

this
 

disease.
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莲雾Syzygium
 

samarangense又名洋蒲桃,
 

为桃金娘科 Myrtaceae常绿乔木植物,
 

原产地为马来西

亚及印度,
 

在东南亚各国广泛栽培,
 

于17世纪后期被引入中国台湾省,
 

20世纪30年代引入中国内地,
 

现在海南、
 

广东、
 

广西、
 

福建和云南等地作为水果和绿化植物广泛种植,
 

面积大且产量高,
 

每公顷可收

获果实达13
 

t以上[1-2],
 

属经济效益高、
 

生态效益好且发展前景广阔的热带常绿果树[3-10].
 

然而,
 

莲雾果

树的病害较多,
 

影响果实产量与品质,
 

已报道的主要有炭疽病、
 

果腐病、
 

斑点病、
 

煤污病和藻斑病等10

多种重要病害[11-15].
 

炭疽病是莲雾植株上普遍发生和为害严重的病害,
 

在我国莲雾栽培省区都有发生,
 

主

要为害叶片和储藏期果实.
 

李杨秀等[16]采用形态学和分子生物学方法将广西莲雾炭疽病的病原菌鉴定为

果生刺盘孢菌Colletotrichum
 

fructicola;
 

Obaidi等[17]鉴定了马来西亚莲雾炭疽病的病原菌为盘长孢刺盘

孢C.
 

gloeosporioides;
 

Udayanga等[18]鉴定了引起泰国莲雾炭疽病的病原菌为莲雾刺盘孢C.
 

syzygicola.
 

可见,
 

不同地区莲雾炭疽病病原菌均为刺盘孢属Colletotrichum 真菌,
 

但具有物种多样性.

2021年,
 

课题组在调查云南省普洱市和西双版纳州热带果树病虫害时,
 

发现莲雾炭疽病在各区、
 

县果

园均严重发生,
 

但该地炭疽病病原菌种类迄今尚无报道.
 

本研究从该地区不同果园采集炭疽病病叶进行病

原菌分离纯化、
 

柯赫氏证病试验、
 

形态学和ITS(Internal
 

Jranscribed
 

Spacer)序列分子鉴定,
 

以明确该地炭

疽病菌归属,
 

为病害的有效控制提供科学依据.

1 材料和方法

1.1 材料

1.1.1 莲雾叶样品

于2021年6月从普洱市、
 

7月从西双版纳州不同区、
 

县采集具有典型炭疽病症状的叶片标本,
 

带回实

验室用于病原菌分离和纯化.
 

另外,
 

在普洱市思茅区倚象镇果园采集健康莲雾叶片,
 

用于菌株致病性测试.

1.1.2 培养基

采用北京三药科技开发公司生产的马铃薯葡萄糖琼脂培养基(PDA),
 

使用时按1
 

000
 

mL培养液中含

37
 

g
 

PDA粉制作平板和斜面培养基,
 

用于菌种的分离纯化和保存.

1.1.3 引物

采用通用引物ITS1/ITS2扩增病菌的基因组rDNA-ITS片段,
 

引物序列为(5-TCCGTAGGTGAAC-

CTGCGG-3/(5-TCCTCCGCTTATTGATATGC-3)[19],
 

由昆明硕擎生物技术有限公司合成.

1.2 方法

1.2.1 病原菌的分离纯化

对两个地区采集的病样,
 

分别采用病斑组织培养分离法分离和纯化病原真菌菌株处理[20].
 

消毒过的染

病组织置于直径15
 

cm的培养皿平板上,
 

放入25
 

℃恒温箱中培养72
 

h,
 

从菌落边缘挑取尖端菌丝到新的

PDA平板培养基中央,
 

在25
 

℃恒温箱中培养96
 

h,
 

得到纯化培养菌株,
 

再将其转移到PDA试管斜面上培

养48
 

h后,
 

于-4
 

℃冰箱中保存备用.

1.2.2 病害症状记述

结合野外调查和后续室内接种试验观察,
 

记述不同时期的病害症状变化.
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1.2.3 致病性试验

按照柯赫氏证病法则进行试验[21-22].
 

在每个15
 

cm培养皿底部垫一层湿滤纸,
 

滤纸上放入1片健康莲

雾叶片,
 

用针尖轻轻刺伤叶片两侧适当位点后分别接种3个约4×4
 

mm的菌饼,
 

然后盖上培养皿,
 

在室温

(16~26
 

℃)和避光下保湿(RH>90%)48
 

h后,
 

移去菌丝饼,
 

再继续培养20
 

d,
 

每天定时观察记录发病情

况.
 

每个菌株接种处理5片叶(重复).
 

取接种10
 

d后的病斑做再分离和菌株纯化,
 

每个菌株分离5个病斑.
 

将得到的新分离纯化菌株与原接种菌株做形态比较,
 

确定其为同一性.

1.2.4 病原菌形态学观察和鉴定

经柯赫氏证病试验确认为病原菌的菌株,
 

在PDA平板培养基上25
 

℃培养至14
 

d,
 

在此期间定时观察

拍摄记录菌落的形态;
 

待病菌产孢后制作临时玻片,
 

在显微镜下观察拍摄分生孢子形态,
 

并在放大400×

状态下测量50个孢子的长和宽.
 

根据病菌主要形态学特征参考有关文献[23-30]进行初步鉴定.

1.2.5 病原菌的聚合酶链式反应(PCR)鉴定

收取PDA平板培养基上培养7
 

d的病菌菌丝体,
 

用CTAB法[31]分别提取DNA,
 

用ITS1/ITS4引物

对作为PCR扩增引物.
 

PCR反应体系(25
 

μL)配方为:
 

2×EasyTaq
 

PCR
 

SuperMix
 

12
 

μL、
 

引物各1
 

μL、
 

模板DNA
 

1
 

μL、
 

ddH2O
 

10
 

μL.
 

PCR扩增程序设置为:
 

94
 

℃预变性5
 

min;
 

(94
 

℃变性1
 

min,
 

55
 

℃退火

1
 

min)循环32次;
 

最后72
 

℃延伸4
 

min.
 

PCR产物经1.5%琼脂糖凝胶电泳确认后送昆明硕擎生物技术

有限公司回收和测序.
 

将获得的病原菌rDNA-ITS序列上传到美国国家生物技术信息中心(NCBI)
 

Gen-

Bank数据 库 获 得 登 录 号,
 

在 线(https:
 

//blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi)进 行 Blast-n比 对,
 

并 用

MEGA6.0软件[32]做系统演化树进一步分析,
 

从GenBank中已注册的刺盘孢属选择下载12种真菌菌株

的ITS序列和1种非刺盘孢属真菌菌株ITS序列作为外源菌株绘制系统演化树,
 

结合形态学鉴定结果、
 

演化树聚集分枝位置及其置信限确定新分离菌株的分类学种名.

2 结果与分析

2.1 病害症状

该病害在莲雾果园发病普遍,
 

植株中、
 

下部老叶片受害较重.
 

发病初期叶片上形成黄色斑纹,
 

或形成

一些浅黄白色、
 

圆形或椭圆形的小病斑.
 

典型病斑呈椭圆形或不规则形,
 

中央区域灰白色,
 

周围有褐色带、
 

黄色带晕圈,
 

中部坏死组织干枯后脱落形成穿孔(图1a,b,c).
 

在适合的条件下,
 

叶片上的病斑扩大、
 

联合

形成不规则较大病斑或大面积枯死(图1b,d,e).
 

发病严重时,
 

病树可见枯枝和落叶,
 

生长发育明显受阻,
 

结果少、
 

果小或不结果.
 

病菌在果实成熟期侵染,
 

果实表面形成不同大小的圆形、
 

浅褐色至黑褐色病斑,
 

均

匀地轮纹状下陷,
 

越是病斑中央下陷越深.
 

病斑周缘为淡灰黄色带,
 

若遇阴雨天气或空气湿度较高时,
 

病

部果肉腐烂,
 

可引起大量落果,
 

病果在运输途中或储藏期间很容易发生腐烂变质.

2.2 菌株的致病性

通过分离纯化,
 

从普洱市和西双版纳州采集的病样中各得到3个纯化真菌菌株(分别编码为LWTJ
 

1,

2,3和LB4,5,6),
 

其中分离自普洱市的LWTJ2和来自西双版纳州的LB4基本相同,
 

它们与刺盘孢属真菌

的菌落形态近似.
 

用LWTJ2和LB4离体接种健康莲雾叶片后症状相似,
 

48
 

h后菌饼下叶片组织呈水浸状

坏死,
 

6
 

d后形成近圆形病斑,
 

其中央呈灰白色,
 

周围黑褐色,
 

褐色坏死部分外围有黄色晕圈,
 

与田间自然

发病叶片上典型病斑相似.
 

在5片叶(重复)上6个接种点全部发病,
 

发病率为100%.
 

接种10
 

d后,
 

切取病

斑组织10块进行再分离纯化,
 

均成功分离到与原接种菌株菌落形态相同的纯培养物(图2d).
 

在相同条件

下,
 

其他4个菌株菌落与刺盘孢属真菌菌落有差异,
 

接种后未引起莲雾叶片发病,
 

为污染的杂菌.
 

因此,
 

根
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据柯赫氏证病法则确定LWTJ2和LB4菌株为莲雾炭疽病病原菌.

a.
 

&
 

b.
 

叶片上的典型病斑;
 

c.&
 

d.
 

扩展的叶斑或枯斑;
 

e.
 

室内接种6
 

d后的叶片病斑.

图1 莲雾炭疽病自然和接种发病叶片症状

2.3 病菌的形态特征与鉴定

LWTJ2和LB4两个致病菌株在PDA培养基上的培养特征基本相同.
 

在25
 

℃恒温箱中培养6
 

d后,
 

菌

落呈圆形,
 

粉白或鹅黄色,
 

边缘光滑齐整,
 

表面呈绒毛状,
 

气生菌丝发达(图2a);
 

后期(12
 

d)菌落颜色稍加

深,
 

中央区域变成灰黑色,
 

并产生大量蛋黄色分生孢子团(图2b).
 

在显微镜下观察,
 

菌丝透明,
 

分隔,
 

呈近

直角分枝.
 

分生孢子无色,
 

呈长椭圆形或柱状,
 

两端盾圆,
 

绝大多数细胞中间部位有一个油球,
 

孢子大小为

9.8~18.0(平均13.9±2.1)
 

μm
 

×
 

4.5~6.0(平均5.5
 

±1.0)
 

μm(图2c).
 

在实验室较长期地培养和多次

采集莲雾果园自然发病叶片观察,
 

均未发现病菌有性时期的子囊壳及子囊孢子.
 

病菌的这些形态特征,
 

与

Li等[33]描述的暹罗刺盘孢Colletotrichum
 

siamense非常接近.

图2 引起莲雾炭疽病菌菌落和分生孢子形态特征

2.4 病菌的分子生物学鉴定

通过PCR扩增获得LWTJ2和LB4两个菌株的基因组rDNA-ITS片段长度均为545
 

bp,
 

在NCBI
 

GenBank
的登录号分别为OL413460和OL963924.

 

Blast-n分析表明这两个菌株ITS序列的最大相似率为100%,
 

它

们与C.
 

siamense
 

WZ-365菌株ITS(Acc.
 

No.
 

MN856443)的最大相似率和覆盖率分别为99.08%和

99%,
 

与C.
 

kahawae(卡 哈 瓦 刺 盘 孢)的 覆 盖 率 和 最 大 相 似 率 分 别 为98%和99.63%(图3a);
 

用

MEGA6.0软件[32]绘制LWTJ2和LB4两个菌株ITS与刺盘孢属12种真菌菌株ITS的系统演化树图(图3b).
 

图3b显示,
 

两个菌株与C.
 

siamense
 

WZ-365菌株的ITS(Acc.
 

No.
 

MN856443)聚集在同一末端分枝上;
 

LWTJ2和LB4为同一种真菌(置信度为100%),
 

二者与暹罗刺盘孢为同一物种(置信度为96%).
 

因此,
 

综合
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形态特征、
 

ITS序列Blast-n和演化树分析确定,
 

引起莲雾炭疽病的病原菌为暹罗刺盘孢(C.
 

siamense).

a.
 

LB4和LWTJ2两个菌株的ITS序列Blast-n对比分析结果,
 

从NCBI
 

GenBank在线分析结果表截图;
 

b.
 

基于rDNA-ITS序列的LB4和

LWTJ2与近缘真菌菌株的系统演化树,
 

用 MEGA6.0软件绘制,
 

图3b中显示LWTJ2和LB4(粗体字显示的莲雾炭疽病菌菌株)与暹罗刺

盘孢菌株(WZ-365)处于演化树的同一末端分枝上.
 

相关ITS序列从 NCBI
 

GenBank下载而得,
 

括号内为各菌株ITS序列在 NCBI
 

Gen-

Bank的登录号.

图3 莲雾炭疽病菌的分子鉴定

3 讨论与结论

莲雾是一种被广泛栽培的重要果树,
 

目前文献记载的莲雾病害有近60种,
 

其中炭疽病是发生最普遍和

危害最严重的一种病害.
 

莲雾炭疽病是由刺盘孢属Colletotrichum 真菌侵染所致,
 

现已报道的有盘长孢刺

盘孢C.
 

gloeosporioides、
 

果生刺盘孢C.
 

fructicola 和莲雾刺盘C.
 

syzygicola[16-18].
 

本研究通过形态学和

分子生物学鉴定方法确定,
 

发生在我国云南南部地区的莲雾炭疽病由暹罗刺盘孢C.
 

siamense引起,
 

这与

其他国家和地区报道的刺盘孢种类不同,
 

属于莲雾炭疽病的一种新病原真菌.
暹罗刺盘孢异名有C.

 

melancaulon,
 

C.
 

dianesei,
 

C.
 

communis,
 

C.
 

endomangiferae,
 

C.
 

hymencallidis及

C.
 

jasmini-sambac,
 

这些异名来源于不同地区的寄主植物[34-38],
 

均为该真菌的无性型(Anamotph),
 

在早期的

分类系统中属于真菌界,
 

半知菌门,
 

腔孢纲,
 

黑盘菌目,
 

黑盘孢科,
 

刺盘孢属.
 

其有性型(Teleomorph)文献

尚无报道,
 

本研究在室内较长时间反复培养及自然发病果树上多次观察寻找均未发现子囊壳和子囊孢子,
 

说明该真菌可能很难产生有性型.
 

但依据Sutton[39]文献记载,
 

刺盘孢属中很多种类的有性型均属于小丛赤
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壳属Glomerella,
 

由此推论暹罗刺盘孢的有性型应该是暹罗小丛壳Glomerella
 

siamense,
 

在较新的分类系

统中属于真核域、
 

真菌界,
 

双核菌亚界,
 

子囊菌门,
 

子囊菌纲,
 

小丛赤壳目,
 

小丛赤壳科,
 

小丛赤壳属.
 

此

推论将对今后研究或探索暹罗刺盘孢生活史中的有性型阶段和病害循环等具有重要参考作用.
暹罗刺盘孢是一种寄主范围很广的植物病原真菌,

 

现有文献记载约有60多种炭疽病是由暹罗刺盘孢

侵染所致,
 

国外报道的有菠萝蜜、
 

枇杷、
 

无花果、
 

薄荷、
 

胡椒、
 

迷迭香、
 

草莓、
 

辣椒、
 

柑桔、
 

火龙果、
 

芦荟、
 

柿子和美国山核桃等作物的炭疽病[40-45];
 

我国发生的有柑橘、
 

苹果、
 

核桃、
 

番木瓜、
 

荔枝、
 

胡椒、
 

假苹婆、
 

白兰花、
 

鳄梨和越南槐等[46-52].
 

本研究鉴定的莲雾炭疽病也由暹罗刺盘孢所致,
 

表明莲雾是暹罗刺盘孢的

一个新寄主,
 

在其他莲雾种植国家和地区未曾见报道.
据课题组2021年的调查结果,

 

莲雾炭疽病在云南省普洱市和西双版纳州各地果园发生普遍,
 

危害较

重,
 

明显降低了莲雾果实产量、
 

品质及果农的经济效益.
 

本研究较详细地观察描述了莲雾炭疽病的症状及

其病原的形态特征,
 

鉴定确认了病原菌为暹罗刺盘孢,
 

不仅对该病害田间诊断识别、
 

监测和防控有重要的

实用参考价值,
 

而且丰富了莲雾炭疽病病原菌的多样性.
 

然而,
 

不同植物炭疽病寄主、
 

病原菌及其发生环

境条件各有不同,
 

它们的流行规律必然存在较大差异,
 

因此对它们的防控技术措施也会有所不同.
 

为了减

轻或避免莲雾危害和经济损失,
 

促进产业发展,
 

对于莲雾炭疽病流行规律、
 

病原菌生物学特性及其综合防

控技术等方面仍有待进一步研究.
本研究较详细地观察记载了滇南地区莲雾炭疽病症状及其病原菌形态特征,

 

根据形态学与rDNA-ITS
序列的Blast-n对比和演化树分析鉴定获得的LWTJ2和LB4两个菌株均属于暹罗刺盘孢C.

 

siamense,
 

这

是莲雾炭疽病的一种新病原真菌.
 

研究结果进一步证明了莲雾炭疽病病原菌的多样性,
 

也为该病害的诊断

监测和有效控制提供了科学依据.
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