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摘 要：【目的】本研究旨在鉴定广东茂名地区荔枝炭疽病的病原菌种类及优势生理小种，并评估当地 28 个

主栽荔枝品种对炭疽病的抗性，为开展荔枝抗病育种及病害防控提供科学依据。【方法】采用组织分离法，从国家

荔枝种质资源圃（茂名）采集的疑似病叶及病果中分离炭疽病菌，并结合形态特征观察和多基因系统学分析对病原

菌进行鉴定。采用离体接种法，对 28 个主栽荔枝品种的叶片和果实进行炭疽病离体接种，通过测定病斑面积、病

情指数等指标，并采用欧式平方距离法和组内联结法进行聚类分析，评估各品种的抗病性。【结果】成功分离出 2

种荔枝炭疽病病原菌，共计 8 个菌株；系统发育树分析表明，6 株为暹罗炭疽菌（Colletotrichum siamense），2 株

为果生炭疽菌（C. fructicola），其中菌株 LZTJ1 致病力最强。在 27 份荔枝品种的叶片和 18 份荔枝品种的果实中

进行离体接种鉴定，分别发现 11 个（40.74%）和 9 个（50.00%）荔枝品种具有较好的炭疽病抗性。通过叶片接种

鉴定获得 5 份高抗品种，果实接种鉴定获得 3 份高抗品种，叶片和果实同时抗病的品种为‘御金球’‘白蜡’和‘冰

荔’。此外，同一品种的不同部位感病性有所不同，果实相较于叶片具有更高的敏感性。通过聚类分析，将 17 个

荔枝品种的抗病性划分为 4 类，其中抗性品种占比为 35.29%，大部分品种属于感病品种。【结论】本研究明确了

茂名地区荔枝炭疽病病原菌的种类及致病力差异，并探明当地主栽荔枝品种对炭疽病的抗性。鉴定出的‘御金球’‘白

蜡’和‘冰荔’3 个抗炭疽病品种可作为未来抗病育种的重要亲本材料。
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Abstract: 【Objective】The study aims to identify the species and dominant physiological races of Colletotrichum 

causing anthracnose in litchi in Maoming, and to evaluate the resistance of 28 main litchi cultivars grown locally to anthracnose, 

providing scientific basis for disease-resistant breeding and disease control.【Method】The tissue separation method was 

used to isolate Colletotrichum from suspected diseased leaves and fruits collected from the National Litchi Germplasm 

Nursery (Maoming). Pathogen identification was conducted through morphological observation and multi-gene phylogeny 

analysis. Subsequently, an in vitro inoculation method was employed to inoculate the leaves and fruits of 28 main litchi 

cultivars with anthracnose. The resistance of various cultivars was evaluated by measuring the lesion area and disease index, 

and cluster analysis was conducted by Euclidean square distance intra-group association method.【Result】Two species of 

Colletotrichum, totaling 8 strains, were successfully isolated and identified. Phylogenetic tree analysis showed that, among these 

strains, 6 were Colletotrichum siamense and 2 were C. fructicola, with strain LZTJ1 exhibiting the strongest pathogenicity. The 

in vitro inoculation conducted on leaves of 27 cultivars and fruits of 18 cultivars revealed that, 40.74% (11) and 50.00% (9) of 

the cultivars exhibited good resistance to anthracnose, respectively. Specifically, five highly resistant cultivars were identified 

from leaves inoculations, and three from fruits inoculations, with ‘Yujinqiu’, ‘Baila’ and ‘Bingli’ being resistant to both leaf 

and fruit infections. Additionally, it was found that different parts of the same cultivar showed different susceptibility, with 

fruits generally more sensitive than leaves. Through cluster analysis, the resistance of 17 litchi cultivars was divided into four 

categories, with 35.29% being resistant and most cultivars being susceptible.【Conclusion】The study revealed the differences 

in the categories and pathogenicity of litchi anthracnose pathogens in Maoming area, and identified the resistance of local main 

litchi cultivars to anthracnose. The identified anthracnose-resistant cultivars such as ‘Yujinqiu’, ‘Baila’ and ‘Bingli’ can be 

used as important parent materials for future disease-resistant breeding.

Key words: litchi cultivar; Colletotrichum spp.; in vitro inoculation; resistance identification; cluster analysis; 

anthracnose grading

【研究意义】荔枝（Litchi chinensis）为无

患子科荔枝属亚热带常绿果树，是著名的热带水

果。2024 年，广东茂名地区的荔枝种植面积近

9.3 万 hm2，产量占全国的四分之一，素有“中

国荔都”美誉，也是全球最大的连片荔枝生产基

地。目前，茂名建设有世界最大的国家荔枝种质

资源圃，收集保存有 700 余份来自全球的荔枝种

质资源［1］。近年来，随着农业集约化栽培技术

推广与种植密度提升，加之管理经验不足与复杂

气候的挑战，茂名荔枝产业面临炭疽病等病害的

严重威胁。荔枝炭疽病作为主要的真菌性病害之

一，可为害叶片、花穗、枝梢及果实，导致落花

落果及果实采后褐变和腐烂，严重影响荔枝的产

量与品质［2］。荔枝炭疽病的防控主要依赖于化

学药剂，如麦角甾醇生物合成抑制剂、二硫代氨

基甲酸盐类等，但化学药剂防控存在效果减弱、

病原菌抗药性增强及环境污染等风险［3-4］。因

此，选育抗性品种是田间预防和控制植物病害的

有效策略。【前人研究进展】荔枝炭疽病主要由

炭疽菌属（Colletotrichum spp.）真菌引发。传统

的炭疽菌属鉴别工作主要围绕其寄主范围及形态

特征展开，但这些特征易受环境因素影响，在物

种鉴别上可靠性欠佳［5］。近年来，多基因序列

系统发育分析与形态学数据相结合的方法已成为

炭疽菌种鉴别的新方法，揭示了众多新的炭疽菌

种［6-8］。已报道的荔枝炭疽病病原菌主要有胶孢

刺盘孢（C. gloeosporioides）、果生刺盘孢（C. 
fructicola）、暹罗刺盘孢（C. siamense）等［9-13］。

荔枝炭疽病病原菌在不同地区存在差异，具有

遗传多样性，且致病力和生物学特性也各不相

同［14］。尽管许多学者已从病原菌鉴定、影响因

素、发病规律、流行规律、药剂防治等方面进

行荔枝炭疽病研究，但关于抗荔枝炭疽病的种质

鉴定评价相关研究仍相对较少。李芳等［15］对 55

份海南荔枝品种的叶片进行荔枝炭疽病的抗病性

检测，鉴定出 11 份高抗品种，表明利用荔枝种

质资源的抗病性进行抗病品种选育具有可行性。

【本研究切入点】由于荔枝种植业中缺乏炭疽病

高抗性品种，需要对茂名地区荔枝品种的炭疽病

抗性进行评估，以明确各品种的抗病性，筛选适

宜当地种植的抗性品种， 推动荔枝产业发展和

种质资源优化。【拟解决的关键问题】本研究对
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茂名地区荔枝炭疽病病原菌进行分离鉴定，并通

过离体接种和聚类分析法，对茂名地区的 28 个

荔枝主栽品种的果实和叶片的炭疽病抗性进行系

统性评价，旨在揭示不同品种间的抗病性差异，

筛选优良抗性品种，为荔枝品种改良、抗病育种

及科学栽培提供坚实的理论基础。

1 材料与方法

1.1 试验材料

本试验于 2023 年 7 月从国家荔枝种质资源

圃（茂名）（21°46’55.862”N，111°0’33.052” E）

筛选荔枝炭疽病疑似病叶及病果进行病原菌分

离。于 2024 年 6 月，以资源圃中的 27 个荔枝品

种叶片和 18 个荔枝品种果实（涵盖 28 个主栽荔

枝品种）为试验材料，进行荔枝炭疽病抗性鉴定。

供试 28 个荔枝品种分别为‘9912’‘凤凰荔’‘白

糖罂’‘观音绿’‘塘夏红’‘妃子笑’‘黑叶’‘红

1’‘井岗红糯’‘仙进奉’‘糯米糍’‘钦州

红荔’‘桂糯’‘紫娘喜’‘新球蜜荔’‘贵妃

红 3’‘水晶球’‘鉴江红糯’‘岭丰糯’‘庙

种荔’‘桂味’‘越州红’‘鸡嘴荔’‘英山红’‘白

腊’‘冰荔’‘御金球’和‘三月红’。

1.2 病原菌分离

根据张新春等［16］的方法，进行病原菌分离

鉴定。剪下病部组织，用蒸馏水漂洗 2 次，75%

乙醇消毒 10 s，无菌水清洗 2 次，再接种至马铃

薯葡萄糖琼脂（PDA）培养基上，28℃培养 6 d。

挑取边缘菌丝，接种至新的培养基中进行纯化培

养，纯化培养 3 次以上。纯化完成后置于 4℃冰

箱保存、备用。

1.3 病原菌形态学观察鉴定

从 4℃冰箱取出备用菌板，无菌操作下以针

头挑取菌丝，接种至新 PDA 培养基，置于 28℃

培养箱活化 5~6 d。选取边缘菌落菌丝，接种于

新 PDA 培养基中央，28℃培养 24 h 后，观察菌

落的生长状态，直至分生孢子形成。镜检并拍照

记录 20 个孢子，用 ImageJ 软件测定其大小并观

察形态特征。

附着胞诱导：配制适量的孢子悬浮液，取

20 μL 孢子悬浮液至无菌凹槽载玻片，置于培

养皿内，在 28℃恒温、黑暗环境下，保湿培养

12 h。利用光学显微镜（40 倍），仔细观察并记

录附着胞的形态学特征。

1.4 分子生物学鉴定

菌株培养 6 d 后，用无菌针头挑取菌丝，采

用直接 PCR，用快速裂解液裂解菌体，裂解后的

上清液作为 PCR 反应模板，利用真菌核糖体内

转录间隔区（ITS）［17］、β- 微管蛋白（TUB）［18］、

肌动蛋白（ACT）［19］和 3- 磷酸甘油醛脱氢酶

（GAPDH）［20］基因的特异引物进行 PCR 扩增。

产物经电泳验证后，送北京擎科生物科技股份

有限公司（广州）进行纯化、双向测序，并与

NCBI GenBank 序列比对。

根据菌株比对的结果初步判断其在炭疽属复

合群的分类地位，下载该复合群相似度较高的菌

株序列及其模式菌序列［21］。使用 MEGA7 软件构

建最大似然法（Maximum Likelihood）系统发育树。

1.5 病原菌致病力鉴定

采用离体试验对荔枝叶片进行接种测定病原

菌致病力［22］。选取健康荔枝‘妃子笑’的叶片，

先用蒸馏水冲洗干净，晾干，于叶片背面中部对

称的两边用无菌针头各刺 1 个伤口，在培养基上

取直径 5 mm 菌块，菌丝朝向接种于叶片伤口处，

28℃恒温培养［14-16］。每个菌株选择 8~15 片叶片，

重复 3 次，记录叶片发病情况。

接种 72 h 后，观察荔枝叶片的发病情况。

采 用 十 字 交 叉 法 测 量 病 斑 直 径， 拍 照 并 使 用

ImageJ 软件测量病斑面积，结果以平均值（±

标准差）表示。根据李芳等［12］病斑面积的分级

标准对接种后病斑的测量结果进行分级，分级标

准见表 1。

1.6 不同荔枝品种抗病性鉴定

将荔枝炭疽菌菌株（LZTJ1）接种于 PDA 固

表 1 病斑面积分级标准

Table 1 Grading standard of lesion area

病斑面积 Lesion area (S, mm2) 病级 Disease grade

0< S ≤ 8 1

8 < S ≤ 16 2

16 < S ≤ 23 3

23 < S ≤ 30 4

30 < S ≤ 40 5

S >40 6
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体培养基上，28℃培养 6 d，沿菌落边缘用打孔

器制备 5 mm 菌饼备用。通过针刺菌饼接种法，

对不同荔枝品种的炭疽病抗性进行鉴定。

叶片接种：选取健康无损、生长均匀的叶片，

经蒸馏水清洗并擦干后置于保湿保鲜盒中，叶柄

处垫湿纸巾以保持湿度。使用无菌针头在叶片主

脉两侧宽处各刺 1 孔，随后于背面针孔处覆盖菌

饼，密封保鲜盒以维持湿度。

果实接种：选取健康且发育一致的果实，洗

净并自然晾干后置于保鲜盒。利用无菌针头在果

皮中部制造微小刺孔 ( 避免穿透 )，覆盖菌饼后

密封保湿。

接种样本置于 28℃环境培养，每日监测病

原菌侵染情况。每处理组选择 8~15 个叶片或果

实，重复 3 次。接种后第 3 天记录病斑变化并测

量面积。

1.7 数据处理及分析

使 用 SPSS 27.0 和 Microsoft Excel 2016 软 件

进行数据分析，并通过组内联结法、平方欧式

距离法等方法进行聚类分析［23］。试验数据进行

单因素差异分析（One-way analysis of variance，

ANOVA）。病情指数计算公式如下：
病情指数（DI）=Σ（病斑数 × 病级数值）/（总病斑

数 × 最高级数值）×100

隶属函数值计算公式：

μ（Χ）=（Χ-Χmin）/（Χmax-Χmin）

2 结果与分析

2.1 病原菌的形态学鉴定

对国家荔枝种质资源圃（茂名）进行病害调

查，采集炭疽病典型病果病叶样本进行病原菌分

离。经形态学初筛，获得 8 株疑似炭疽菌（分别

编号为 LZTJ1~LZTJ8）。根据形态特征，将 8 株

菌株分为 2 组（图 1）。其中第 1 组共 6 株分离

菌（LZTJ1、LZTJ3、LZTJ4、LZTJ6、LZTJ7 和

LZTJ8），菌落平均生长速率约 11.4（±1.2）mm/d；

菌落圆形，表面平滑、边缘平整，白色 / 灰色的

致密气生菌丝体；分生孢子为卵形或圆柱状，无

色且光滑、单孢，平均大小为 14.3（±2.5）μm×

5.0（±0.8）μm；附着浅胞棕色，卵圆形或不规则

形，有时向顶端逐渐变细，边缘完整。第 2 组共

2 株分离菌（LZTJ2 和 LZTJ5），菌落平均生长速

率为 10.8（±0.6） mm/d；菌落扁平、整个菌落

稀疏，边缘完整，气生菌丝白色至灰榄绿色、絮

状；分生孢子无色透明，两端钝圆，光滑，无隔膜，

椭圆形或柱状，平均大小为 14.5（±1.3）μm×

5.1（±0.5）μm；附着胞棕色，形状多样，边缘完整，

有时有隔膜。

A：菌落正面；B：菌落背面；C：分生孢子；D、E：附着孢；第 1 组代表菌株：LZTJ1；第 2 组代表菌株：LZTJ5

A: Colony front; B: Back of colony; C: Conidia; D, E: Appressorium; Representative strains of group 1: LZTJ1; Representative strains of group 2: LZTJ5

图 1 分离菌株形态特征
Fig. 1 Morphological characteristics of isolated strains

2.2 系统发育分析

为进一步确认 LZTJ1~LZTJ8 这 8 株高度疑

似炭疽菌的分离菌株所属分类，对上述 8 个分离

菌株进行 PCR 扩增并测序，以进行序列比对和

构建系统发育树。系统发育树分析发现，8 株分

离菌均与炭疽菌属参考菌株聚类在一起，其中



74 第 52 卷广东农业科学（http://gdnykx.gdaas.cn） 

分离菌株 LZTJ2 和 LZTJ5 与标准菌株果生炭疽

菌（C. fructicola）聚为一支，6 株分离菌株（LZTJ1、

LZTJ3、LZTJ4、LZTJ6、 LZTJ7 和 LZTJ8）与标

准菌株暹罗炭疽菌（C. siamense）聚为一支（图

2）。基于 Cannon 等［24］的分类框架，标准参考

菌株 C. fructicola 和 C. siamense 均属于胶孢炭

疽复合群（C. gloeosporioides species complex）

的单种。

2.3 不同菌株对荔枝叶片的致病力测定

病斑面积和病斑直径是评估植物病害严重

程度的重要指标。相较于病斑直径，病斑面积在

精确度和真实性上展现出更明显的优势，能够更

全面、敏感地反映病害在植物体上的扩展情况。

‘妃子笑’叶片分别接种 8 株菌株 72 h 后，菌

株 LZTJ1 的病斑直径和病斑面积最大，LZTJ7 次

之；各叶片病斑面积与病斑直径的变化趋势相似

（表 2）。根据病情指数，8 株菌株均有致病性，

但其致病力有差异，其中菌株 LZTJ1 致病力最强，

菌株 LZTJ2 的致病力相对较弱。因此，选择致病

力较强的菌株 LZTJ1 作为不同荔枝品种抗病性鉴

定的试验菌株。

2.4 不同荔枝品种叶片的炭疽病抗性鉴定评价

叶片接种炭疽病菌株 LZTJ1 后第 3 天发现，

不同荔枝品种的发病情况存在差异（图 3、图 4）。

不同荔枝品种叶片对炭疽菌感染的敏感程度各

异，导致其形成的病斑面积大小不一，病斑面积

在 4.74~60.96 mm2，平均病斑面积为 32.67 mm2。

采用聚类分析方法对 27 份荔枝叶片的病斑

面积（S，mm2）进行分类，以 3.0 为聚类分割点，

可将病斑面积划分成 5 类（图 5），0 ＜ S ≤ 12

为病级 1；12 ＜ S ≤ 24 为病级 2；24 ＜ S ≤ 36

为病级 3；36 ＜ S ≤ 48 为病级 4；S ＞ 48 为病级 5。

以此为分类标准，重新评估荔枝叶片的病害情况。

基于病情指数（DI）进行聚类分析，设定平方欧

式距离 5.0 为聚类分割点，最终将 27 份荔枝叶

片抗病性划分为 4 类：高抗（HR）、中抗（MR）、

中感（MS）和高感（HS）（图 5），DI=0 为 I；

0 ＜ DI ≤ 35 为 HR；35 ＜ DI ≤ 57 为 MR；57 ＜

DI ≤ 79 为 MS；DI ＞ 79 为 HS。其中，高抗品

种 5 个，中抗品种 6 个，中感品种 7 个，高感品

种 9 个；未检测到对炭疽菌免疫（I）的荔枝品种。

2.5 不同荔枝品种果实的炭疽病抗性鉴定评价

果实接种炭疽病菌株 LZTJ1 后第 3 天发现，

不同荔枝品种果实的发病情况存在差异（图 6、

图 7）。果实病部面积相对较大，病斑面积在

42.00~110.42 mm2，平均病斑面积为 81.28 mm2。

采用聚类分析方法对 18 份荔枝果实的病斑

面积（S，mm2）进行分类，以 4.0 为聚类分割点，

可将病斑面积划分成 5 类（图 8），0 ＜ S ≤ 46

为病级 1；46 ＜ S ≤ 64 为病级 2；64 ＜ S ≤ 82

图 2 基于多基因核酸序列构建的炭疽菌系统发育树
Fig. 2 Phylogenetic tree of Colletotrichum spp. based

     on polygenic nucleic acid sequences

表 2 荔枝炭疽病病原菌对‘妃子笑’叶片的致病力情况

Table 2 Pathogenicity of litchi anthracnose strains to ‘Feizixiao’ leaves

菌株编号

Strain No.

种名

Species

病斑直径 

Lesion diameter 

(mm)

病斑面积

Lesion area

 (mm2)

病情指数

Disease index

LZTJ1 C. siamense 8.06±2.85ab 49.23±13.51a 86.56a

LZTJ2 C. fructicola 4.41±1.17f 17.62±4.17f 46.62f

LZTJ3 C. siamense 7.06±2.50bc 36.42±12.52c 79.66b

LZTJ4 C. siamense 6.15±2.07e 28.35±9.12de 70.32c

LZTJ5 C. fructicola 6.37±1.97de 27.69±8.48de 64.43d

LZTJ6 C. siamense 5.83±1.48e 25.35±6.55e 59.11e

LZTJ7 C. siamense 7.51±2.34b 42.64±11.36b 81.30b

LZTJ8 C. siamense 6.82±1.56cd 31.50±7.12d 73.10c

  注：同列数据后小写英文字母不同者表示差异显著（P<0.05）。

  Note: Different lowercase letters after data in the same column represent 

significant differences (P<0.05).
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小写英文字母不同者表示差异显著（P<0.05）

Different lowercase letters represent significant differences (P<0.05)

图 3 27 个荔枝品种的叶片接种菌株 LZTJ1 后发病情况
Fig. 3 Incidence of leaves of 27 litchi cultivars after inoculation with strain LZTJ1

A：御金球（高抗）；B：桂味（中抗）；C：新球蜜荔（中感）；D：凤凰荔（高感）

A: Yujinqiu (Highly resistant); B: Guiwei (Moderately resistant); C: Xinqiumili (Moderately susceptible); D: Fenghuangli (Highly susceptible)

图 4 不同抗性级别的荔枝叶片发病情况
Fig. 4 Incidence of litchi leaves with different resistance levels

为病级 3；82 ＜ S ≤ 98 为病级 4；S ＞ 98 为病

级 5。以此作为分类标准，重新评估荔枝果实的

病害情况。基于病情指数（DI）进行聚类分析，

设定平方欧式距离 5.0 为聚类分割点，最终将 18

个荔枝品种划分为 4 类：高抗、中抗、中感和高

感（ 图 8B），DI=0 为 I；0 ＜ DI ≤ 46 为 HR；

46 ＜ DI ≤ 64 为 MR；64 ＜ DI ≤ 82 为 MS；DI

＞ 82 为 HS。其中，高抗品种 3 个，中抗品种 6 个，

中感品种 3 个，高感品种 6 个；未检测到对炭疽

菌免疫的荔枝品种。

2.6 不同荔枝品种抗病性的综合评价

在 27 个荔枝品种叶片和 18 个荔枝品种果实

的抗性鉴定中，分别发现 11 个（40.74%）和 9

个（50.00%）品种表现出对炭疽病的抗病性（去

掉重合的品种后共 17 个品种）。进一步比较分

析发现，17 个荔枝品种叶片和果实的病情指数

及其抗性级别均不同（图 5、图 8）。其中，有

9 个品种的果实与叶片在抗病性上表现出高度一

致性；有 3 个品种的果实与叶片在抗病性上的抗

性反应虽不相同，但呈现出相似的趋势；5 个品

种的果实和叶片在抗病性上的抗性反应差异显

著。对于这些抗病性反应差异显著的品种，尚需

深入进行田间调查与科学研究。

结合病情指数和隶属函数法，并以平方欧

式距离 5.0 作为聚类分割点进行聚类分析，将 17

个荔枝品种的抗病性分为 4 类（表 3、图 9）。
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小写英文字母不同者表示差异显著（P<0.05）

Different lowercase letters represent significant differences (P<0.05)

图 6 18 个荔枝品种果实接种菌株 LZTJ1 后发病情况
Fig. 6 Incidence of different cultivars of litchi fruits after inoculation with LZTJ1

HR：高抗；MR：中抗；MS：中感；HS：高感

HR: Highly resistant; MR: Moderately resistant; MS: Moderately susceptible; HS: Highly susceptible.

图 5 基于病斑面积（A）和病情指数（B）的不同荔枝品种叶片对炭疽病菌抗性聚类分析
Fig. 5 Cluster analysis of leaf resistance of different litchi cultivars to Colletotrichum spp. based on 

    lesion area (A) and disease index (B)
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A：妃子笑（高抗）；B：冰荔（中抗）；C：贵妃红 3（中感）；D：白糖罂（高感）

A: Feizixiao (Highly resistant); B: Bingli (Moderately resistant); C: Guifeihong 3 (Moderately susceptible); D: Baitangying (Highly susceptible)

图 7 不同抗性级别的荔枝果实发病情况
Fig. 7 Incidence of litchi fruits with different resistance levels

HR：高抗；MR：中抗；MS：中感；HS：高感

HR: Highly resistant; MR: Moderately resistant; MS: Moderately susceptible; HS: Highly susceptible

图 8 基于病斑面积（A）和病情指数（B）的不同荔枝品种果实对炭疽病菌抗性聚类分析
Fig. 8 Cluster analysis of fruit resistance of different litchi cultivars to Colletotrichum spp. based

     on lesion area (A) and disease index (B)

第 1 类包含 3 个高抗品种：‘御金球’‘白腊’

和‘冰荔’；第 2 类包含 3 个中抗品种：‘越州

红’‘鸡嘴荔’和‘妃子笑’；第 3 类包含 6 个

中感品种：‘水晶球’‘贵妃红 3’‘岭丰糯’‘紫

娘喜’‘仙进奉’和‘黑叶’；第 4 类包含 5 个

高感品种：‘钦州红荔’‘红 1’‘观音绿’‘白

糖罂’和‘9912’。在果实或叶片上表现出对炭

疽病抗性品种共 6 个，占 35.29%；感病品种共

11 个，占 64.71%。上述结果表明，茂名地区荔

枝产业中，选育和推广抗性品种的工作仍具有紧

迫性和重要性。

3 讨论

由荔枝炭疽病原菌（Colletotrichum spp.) 引

起的荔枝炭疽病，是为害果实、叶片的重要病害

之一，严重影响荔枝的产量，也是当前荔枝产业

面临并亟待解决的关键问题。茂名是我国最古老

的荔枝种植核心区之一，本研究从茂名地区采集

的荔枝病害样本中，成功分离并鉴定出 2 种荔枝

炭疽病病原菌：暹罗炭疽菌（C. siamense）和果

生炭疽菌（C. fructicola）。该研究对炭疽病原菌

的鉴定与凌金锋［25］对广东茂名地区荔枝炭疽病

病原菌研究的结果基本一致，表明 C. fructicola
和 C. siamense 是茂名荔枝炭疽病病原菌中的优

势病菌。此外，本研究未能分离出胶孢刺盘孢（C. 
gloeosporioides），这一结果与 Phoulivong 等［26］

认为 C. gloeosporioides 并非热带水果的常见致病

菌的观点相吻合。在致病力鉴定上，不同菌株对
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同一品种叶片展现出显著的致病力差异与分化现

象［14］。上述发现可为当地荔枝病害防控提供理

论支撑。

抗病品种作为防控病害的经济高效策略，在

广泛的农作物种植中得以实施，该策略基于不同

品种的抗性评价明确不同品种对病害的抗病性，

从而筛选出具备优良抗病性的品种。本研究利用

病原菌株 LZTJ1 对 27 份荔枝叶片和 18 份荔枝果

实（因 2024 年部分荔枝未结果）进行炭疽病抗

性评价，并将其划分为 4 类抗性级别。在室内接

种炭疽病菌试验中，不同荔枝品种的果实与叶片

呈现出不同的发病趋势，且果实相较于叶片具有

更高的敏感性，更易成为病菌侵入的靶点。本研

究对‘新球蜜荔’叶片的鉴定与李芳等［15］的鉴

定结果相似，但与李焕苓等［27］根据果园的观测

数据不同，其认为‘新球蜜荔’属于抗病品种。

此外，‘紫娘喜’荔枝叶片的抗性级别与李芳等［15］

的研究成果一致，但相比之下，‘妃子笑’的叶

片表现出更高的感病倾向。

进一步对 17 个品种果实与叶片间的抗性反

应级别进行比较分析，发现同一品种的不同部位

对炭疽病的敏感性也有差异，部分品种的果实与

叶片间的抗性反应级别并不一致，如‘妃子笑’

品种在果实上表现为高度抗病性，但在叶片上表

现为高度感病性；‘岭丰糯’品种在果实上表现

为高度感病性，但在叶片上表现为中度抗病性。

荔枝品种果实和叶片的抗病性能各异，可能涉及

果实与叶片的生理功能和结构特点、病原菌株的

侵染途径和方式以及病原菌株与寄主的相互作用

等多个因素的影响。叶片的形态结构和内含物，

如气孔形态结构和密度、角质层以及黄酮类物质

等，与植物的抗病性相关［28］。而果实则可通过

其表皮的蜡质层或角质层、紧密的内部组织结构

和多种抗菌物质来抵御病原菌的入侵［29］。这些

因素的复杂性和多样性可能导致不同部位在抗病

性能上表现出显著的差异。

当前，关于荔枝炭疽病的抗性评估研究尚显

匮乏，特别是在不同品种间抗病能力的差异上，

且更多偏向于荔枝霜疫霉病［30］、辣椒炭疽病［31］、

葡萄炭疽病［32］等病害的抗性鉴定。此外，茂名

荔枝种质资源尚未充分开发与利用，仍停留于种

表 3 17 个荔枝品种病情指数的隶属函数值

Table 3 Membership function values of disease index
    of 17 litchi cultivars

品种

Cultivar

隶属函数值 Membership function value

叶片病情指数

Disease index 

of leaves

果实病情指数

Disease index 

of fruits

平均值

Mean

御金球 Yujinqiu 0.000 0.168 0.084

白腊 Baila 0.089 0.214 0.151

冰荔 Bingli 0.037 0.358 0.198

越州红 Yuezhouhong 0.245 0.360 0.303

鸡嘴荔 Jizuili 0.160 0.454 0.307

妃子笑 Feizixiao 0.854 0.000 0.427

水晶球 Shuijingqiu 0.472 0.672 0.572

贵妃红 3 Guifeihong 3 0.535 0.610 0.572

岭丰糯 Lingfengnuo 0.334 0.818 0.576

仙进奉 Xianjinfeng 0.713 0.482 0.598

紫娘喜 Ziniangxi 0.591 0.704 0.647

黑叶 Heiye 0.838 0.478 0.658

钦州红荔 Qinzhouhongli 0.656 0.958 0.807

红 1 Hong 1 0.795 1.000 0.897

观音绿 Guanyinlv 0.947 0.860 0.903

白糖罂 Baitangying 0.971 0.958 0.965

9912 1.000 0.961 0.980

HR：高抗；MR：中抗；MS：中感；HS：高感

 HR: Highly resistant; MR: Moderately resistant; MS: Moderately

susceptible; HS: Highly susceptible

图 9 基于隶属函数均值的不同荔枝品种对
   炭疽病菌抗性聚类分析

Fig. 9 Cluster analysis of the resistance of different litchi 
  cultivars to Colletotrichum spp. based on the means of 

     membership function values
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质资源保存阶段，并缺乏对优质遗传物质的深入

研究与创新利用。因此，可基于当前抗性评估结

果筛选出的高抗和中抗性品种，以比作为未来抗

病育种工作的核心亲本材料。

4 结论

本研究采用组织分离、离体接种和分子鉴定

等方法，从茂名地区分离鉴定出 2 种荔枝炭疽病

病原菌，其中暹罗炭疽菌（C. siamense）6 株、

果生炭疽菌（C. fructicola）2 株，其致病力均存

在明显差异。通过接种 27 个荔枝品种叶片，鉴

定出 5 个高抗品种，6 个中抗品种；通过接种 18

个荔枝品种果实，鉴定出 3 个高抗品种，6 个中

抗品种。基于隶属函数分析和聚类分析，对 17

个品种的抗病性进行综合评价，可将其划分为 4

类，其中有 3 个高抗品种、3 个中抗品种，抗性

品种占 35.29%，感病品种占 64.71%。鉴定出的‘御

金球’‘白蜡’和‘冰荔’3 个抗炭疽病品种可

作为未来荔枝抗病育种的重要亲本材料。
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