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宁夏温室瓜菜白粉病菌鉴定及病害流行
预测模型构建
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摘要：为明确宁夏回族自治区温室瓜菜白粉病菌的分类地位，对采自该地区温室的南瓜、黄瓜和甜

瓜上的白粉病菌基于 ITS序列分析进行分子鉴定；利用孢子捕捉器对温室中甜瓜白粉病菌的孢子

量进行监测，分析环境因子、孢子量和病情指数之间的关系，并采用逐步回归分析法构建温室甜瓜

白粉病的流行预测模型。结果表明，基于 ITS序列的分子鉴定结果，3种瓜菜白粉病的病原菌均为

单囊壳白粉菌 Podosphaera xanthii。发病期间，每日温室中甜瓜白粉病菌的孢子量在 12: 00—

16: 00时段最多，占24 h内总孢子量的34%~81%，20: 00—08: 00时段最少；白粉病菌孢子的释放与

光照强度有关，相关系数为 0.602。第 t 天的病情指数与标准累积温度、标准累积湿度、t-4 d 前

08: 00—12: 00 时段的累积孢子量、第 t-4 天 16: 00—20: 00 时段的孢子量均具有显著的相关性，相

关系数分别为0.935、0.938、0.956和0.921。以标准累积湿度和第 t-4天16: 00—20: 00时段的孢子

量为预测变量构建了温室甜瓜白粉病流行预测模型，决定系数为0.962，表明该模型具有较好的实

际应用价值。
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Abstract: In order to determine the pathogen of cucurbit powdery mildew in Ningxia, the sample of cu-

curbit powdery mildew were collected from pumpkin, cucumber and melon leaves to amplify their ITS

sequences and construct phylogenetic trees using a neighbor- joining method. Meanwhile, spore traps

were used to monitor the number of airborne conidia of melon powdery mildew in greenhouse. The rela-

tionship among environmental factors, the number of airborne conidia and the disease index was ana-

lyzed to develop a prediction model of this disease. The identification results showed that the pathogen

of cucurbit powdery mildew was primarily determined to be Podosphaera xanthii. The number of air-

borne conidia of melon powdery mildew were released largest from 12: 00—16: 00, accounting for

34%-81% of total amount of conidia within 24 h, and least between 20: 00—08: 00. Conidial release

was related to the light as the correlation coefficient was 0.602. The disease index was most related to

the standard accumulated temperature, the standard accumulated moisture, the accumulated number of

airborne conidia between 08: 00—12: 00 four days ago and the number of airborne conidia between
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12:00—16: 00 four days ago and their correlation coefficients were 0.935, 0.938, 0.956 and 0.921, re-

spectively. A prediction model of melon powdery mildew in greenhouse was constructed and the stan-

dard accumulated moisture and the number of airborne conidia between 16: 00—20: 00 four days ago

were chosen as predictive variables and the determination coefficient of the regression equation was

0.962, which shows this model occupies preferable practicability.

Key words: cucurbit powdery mildew; ITS sequences; number of airborne conidia; environmental fac-

tors; prediction model

白粉病是瓜菜生产上的重要病害，在我国各地

保护地和露地的多种瓜菜上普遍发生（张怡等，

2013）。目前由于宁夏回族自治区设施瓜菜种植品

种的单一化，白粉病已对多种设施栽培的瓜菜造成

严重的经济损失。快速、准确鉴定设施瓜菜白粉病

的病原菌并对其病情进行监测，掌握其流行规律是

进行有效防治的基础。

瓜菜白粉病的病原菌主要有单囊壳白粉菌Po-

dosphaera xanthii和二孢白粉菌Golovinomyces cich-

oracearum，由于有性阶段子囊和子囊孢子不易获

得，无性阶段分生孢子有无纤维状体是实际区分二

者的主要形态特征，一般认为只有单囊壳白粉菌的

分生孢子有发达的纤维状体（Křístková et al.，2009）。

由于形态鉴定存在一定的局限性，利用真核生物内

核糖体 rDNA的 ITS序列对瓜菜白粉病菌进行分子

鉴定及系统发育分析将获得更多与该病原菌有关的

信息，有助于对其进行准确鉴定。刘建利等（2010）

和刘建利（2011）先后通过形态学特征和 ITS序列分

析及 28S rDNA的D1/D2序列分析将宁夏回族自治

区干旱地带压砂甜瓜主栽品种玉金香上的白粉病菌

鉴定到叉丝单囊壳属Podosphaera。但目前对于宁

夏回族自治区其它瓜菜白粉病的研究未见报道，因

此，有必要对该地区多种瓜菜白粉病的病原菌进行

鉴定，明确其分类地位。

此外，为有效防治设施瓜菜白粉病，对设施瓜菜

白粉病的发展过程、空中孢子量及环境因子进行监

测，并分析总结该病害的流行规律也十分重要。已

有研究表明，标准累积温、湿度与温室白粉病的病情

指数显著相关，如徐宁等（2004）以发病天数、标准累

积湿度、标准累积温度和品种抗感性系数为预测变

量构建的塑料大棚黄瓜白粉病发生程度预测模型，

可以很好地模拟黄瓜白粉病的流行程度，模型的校

正决定系数为0.9751；尹哲等（2014）以标准累积温、

湿度为预测变量构建的温室黄瓜白粉病预测模型与

温室该病害的流行规律基本一致，模型的决定系数

为 0.9667。另一方面，许多研究通过对温室中白粉

病菌的空中孢子量进行监测，发现空中孢子量在1 d

中呈不均匀分布，孢子量的变化受多种因素的影响，

孢子作为白粉病的侵染来源，对温室作物白粉病的

病情发展十分重要，如Granke et al.（2012）发现，温

室中单囊壳白粉菌的孢子浓度在 08: 00—16: 00或

09: 00—14: 00时段出现峰值，通风和浇水等农事操

作是影响温室中孢子释放和孢子数量变化的主要因

素；而Byrne et al.（2000）发现温室中 10: 00—18: 00

或 13: 00—16: 00时段一品红白粉病菌的空中孢子

浓度最高，5%~15%相对湿度的波动会促使孢子短

时间大量释放，而长时间高温，如持续20 d平均温度

高于25℃或持续8 d平均温度高于30℃会导致孢子

浓度显著下降，并使孢子无法成功侵染寄主产生可

见病斑。

本研究拟结合形态特征观察及 ITS序列分析对

宁夏回族自治区几种常见瓜类作物白粉病的病原菌

进行鉴定，以温室甜瓜白粉病为例研究温室中白粉

病菌孢子量的变化规律、影响因素及与作物病情的

关系，并构建温室甜瓜白粉病的流行预测模型，以期

为当地温室瓜菜白粉病的综合防治提供参考依据。

1 材料与方法

1.1 材料

供试病菌及植物：于 2015年 6—10月从宁夏回

族自治区中卫市光伏温室和银川市贺兰产业园日光

温室中采集具有典型瓜菜白粉病症状的甜瓜、黄瓜

和南瓜叶片，分别收集其上的孢子用于白粉病菌基

因组DNA的提取。温室甜瓜、黄瓜和南瓜的品种分

别为羊角脆、德尔99和日本东升南瓜。

试剂及仪器：2×PCR Master Mix，日本 TaKaRa

公司；引物 ITS1和 ITS4，由北京擎科新业生物技术

有限公司合成；其余试剂均为国产分析纯。EDC-

810基因扩增仪，东胜创新生物科技有限公司；DS-

11超微量紫外/可见光分光光度计，美国DeNovix公

司；DYY-12 型电泳仪，北京六一仪器厂；孢子捕捉

器，专利号：ZL201410009269.6；GIS-4-CE-3V 绿园
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温室娃娃，北京派得伟业科技发展有限公司。

1.2 方法

1.2.1 瓜菜上白粉病菌的分子鉴定

将采集到的3种瓜菜感病叶片分别用手术刀小

心刮取表面的白粉病菌孢子置于1.5 mL离心管中，

并根据来源对菌株进行编号（H代表黄瓜、N代表南

瓜、T代表甜瓜）。参考张怡等（2012）改良后的真菌

DNA提取方法，分别获得3种瓜菜上白粉病菌的基

因组DNA，测定浓度后于-20℃保存。采用真菌核

糖体通用引物 ITS1（5′-TCCGTAGGTGAACCTGC-

GG-3′)和 ITS4（5′-TCCTCCGCTTATTGATATGC-3′）

进行 ITS 序列扩增。20 μL PCR 反应体系：2×Pre-

Mix 10 μL、ITS1 和 ITS4 引物各 0.5 μL、基因组

DNA 1 μL、ddH2O 8 μL。PCR 反应程序为：94℃预

变性 5 min；94℃变性 30 s，55℃退火 40 s，72℃延伸

45 s，35个循环；72℃延伸 5 min；4℃保存。PCR产

物经 1%的琼脂糖凝胶电泳检测后由生工生物工程

（上海）股份有限公司测序。将瓜菜白粉病菌的 ITS

序列与GenBank中已知序列进行BLAST比对，并用

MEGA 5.1 软件进行系统进化分析，采用邻接法构

建系统发育树，通过自展法进行检验，参数为1 000。

1.2.2 温室甜瓜白粉病的病情调查

于 2015年秋季在银川市贺兰产业园日光温室

中定点系统调查甜瓜白粉病的发病情况。采用五点

取样法，沿对角线选取5个调查样点，每个样点标记

20株，发病前每 2~3 d观察 1次，待发现白粉病粉层

后每隔5~7 d调查1次，每株分上、中、下3个部分各

取 3片叶片进行调查并记录，计算发病率和病情指

数。发病率=发病植株数/调查植株数×100%；病情

指数＝Σ（各级病叶数×相对级数）/（调查总叶数×

9）×100。瓜菜白粉病病情分级标准为：0 级：无病

斑；1级：病斑面积≤5%叶面积；3级：5%叶面积<病

斑面积≤25%叶面积；5级：25%叶面积<病斑面积≤
50%叶面积；7级：50%叶面积<病斑面积≤75%叶面

积；9级：病斑面积>75%叶面积（郝林华等，2006）。

1.2.3 温室甜瓜白粉病菌孢子量及环境因子的监测

2015 年秋季在银川市贺兰产业园日光温室中

布置 2台孢子捕捉器，对甜瓜白粉病菌的空中孢子

数量进行动态监测。2台孢子捕捉器分别布置在该

温室中的 2个三等分点上，距地面 1.2 m，前后各相

距 2.3 m。自甜瓜定植（7月 13日）起开始捕捉温室

中白粉病菌的分生孢子，直到甜瓜拉秧（9月 30日）

为止，每天于08: 00—12: 00、12: 00—16: 00、16: 00—

20: 00和20: 00—08: 00这4个时段分别采集并记录

孢子捕捉量。利用绿园温室娃娃每小时自动采集记

录温室中7—9月的空气温度、相对湿度、光照强度、

露点温度和地温。

1.2.4 影响温室白粉病菌孢子量的环境因子筛选

为分析1 d中各时段孢子量的影响因子，先对数

据进行如下预处理：将每天各时段采集的孢子量除

以当天采集的总孢子量，得到每天各时段孢子量占

当天总孢子量的比例；同时将对应时段的平均温度、

平均相对湿度和平均光照强度进行相似的处理，得

到各时段各环境因子在当天所占的比例。然后用

SPSS 19.0软件分析各时段孢子量与对应时段的环

境因子之间的相关性，确定各时段孢子量变化的主

要影响因子。

为分析环境因子在整个调查期间对孢子量的影

响，定义孢子量变化百分比Rt =（Xt–Xt-1）/Xt-1，其中，

Rt代表第 t天的孢子量变化百分比，Xt和Xt-1分别代

表第 t天和第 t-1天的孢子量。在 20~30℃内，瓜菜

白粉病的潜育期为 4~5 d（高锋，2007）；最适发病温

度为20~25℃，发病适宜相对湿度为45%~95%（徐宁

等，2004）。综合考虑白粉病的发生特点，结合已有

气象数据，设计了可能影响白粉病菌孢子量变化的

因素，分别是第 t-1天、第 t-2天、第 t-3天、第 t-4天
和第 t-5天的温度和相对湿度的平均值、标准差、极

差、白天均值、夜间均值、顺境累积量、胁迫累积量以

及白天平均光照强度。其中，温度顺境累积量指1 d

中温度在 20~25℃范围内的累积值；温度胁迫累积

量指 1 d中温度超过 30℃的累积值；相对湿度顺境

累积量指1 d当中相对湿度在45%~95%范围内的累

积值；相对湿度胁迫累积量指1 d中相对湿度范围在

95%以上的累积值。

首先运用SPSS 19.0软件将Rt值进行等百分比

可视离散化处理：将 Rt按大小排序后划分为 3 组，

3组样本数量比例近似为 1∶1∶1。将离散化后的Rt

变量命名为nominal_Rt，选择第1组和第3组样本为

进一步研究的对象，利用SPSS 19.0软件中的 t测验

法分析各自变量的均值在 2 组间是否存在显著差

异，选择差异显著的自变量进行进一步分析。先将

选择的自变量离散化为类别变量，为使自变量的离

散化结果与 nominal_Rt的相关性最大，即为每个连

续变量寻找一个最佳的类别分割阈值，本研究利用

Weka 3.7 软件中的 1R 模型，以 nominal_Rt 为因变

量，以分类正确率为指标，计算各自变量的最佳类别

分割阈值。然后利用SPSS 19.0软件中的Fisher确切

概率法分析类别变量与nominal_Rt的相关性，以确定
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与孢子量变化百分比Rt显著相关的环境因子。

1.2.5 温室甜瓜白粉病流行预测模型的构建

分析温室甜瓜白粉病的病情指数与环境因子、

孢子量的相关性，构建温室甜瓜白粉病的流行预测

模型。由于病情指数反映的是病害发生的累积情

况，故采用累积温、湿度来反映病害发生和流行的状

况（徐宁等，2004）。为合理反映温度对甜瓜白粉病

的影响，对温度进行标准化处理。由于25℃是瓜菜

白粉病发生流行的最适宜温度，故将温度T=25℃定

义为 1，当温度T >25℃时，标准温度Ts=0.8-（T-25）/

25；当20℃≤T<25℃时，标准温度Ts=T/25；当T<20℃

时，标准温度 Ts=0.8-（20-T）/20；将相对湿度用 0~1

之间的值表示作为标准湿度；标准累积温度/湿度=

Σ标准温度/湿度（尹哲等，2014）。将1 d中08: 00—

12: 00、12: 00—16: 00、16: 00—20: 00 和 20: 00—

08: 00这 4个时段分别记录为时段 1、2、3和 4，累积

孢子量=Σ每日孢子量，时段 1/2/3/4 累积孢子量=Σ

每日时段 1/2/3/4 孢子量。为合理反映孢子量与病

情发展之间的关系，结合瓜菜白粉病的潜育期长短，

将 t-4 d前累积孢子量和各时段累积孢子量以及第

t-4天、第 t-5天总孢子量和当天各时段孢子量作为

第 t天病情指数的预测因子，利用SPSS 19.0软件分

析上述自变量与病情指数间的相关性，并利用逐步

回归分析法构建温室甜瓜白粉病的预测模型。

2 结果与分析

2.1 瓜菜上白粉病菌的分子鉴定

将从黄瓜、南瓜和甜瓜上收集的白粉病菌菌株

分别命名为H4、N1、N2和T1，经PCR扩增和测序发

现其 ITS序列完全一致，大小为581 bp，将所得序列

进行BLAST比对分析发现，与单囊壳白粉菌P. xan-

thii和菊科叉丝单囊壳白粉菌P. fusca的 ITS序列之

间相似度为99%。选择部分BLAST比对结果，并以

高氏白粉菌属Golovinomyces下的5个种为外群，构

建系统发育树（图 1），H4、N1、N2和T1均与单囊壳

白粉菌和菊科叉丝单囊壳白粉菌的 ITS序列聚为一

类，同源性高达 98%，初步判定黄瓜、南瓜和甜瓜上

的白粉病菌均为单囊壳白粉菌P. xanthii。

图1 基于 ITS序列构建瓜菜白粉病菌菌株及相关菌株的系统发育树

Fig. 1 Phylogenetic tree of cucurbits powdery mildew pathogen and related strains based on ITS sequences

H4、N1、N2和T1分别采集自黄瓜、南瓜、南瓜和甜瓜。Four isolates named as H4，N1，N2 and T1 were collected from cu-

cumber，pumpkin，pumpkin and melon respectively.

2.2 温室甜瓜白粉病病情调查结果

银川市温室中甜瓜白粉病于7月13日定植后第

10 天初次在甜瓜最底层叶片上观察到白粉症状。

从8月4日到9月20日发病率逐渐增加，9月20日发

病率达到了 98.33%，几乎全部发病，此时的病情指

数最大，为24.57（图2）。表明银川市温室甜瓜白粉

病的发病主要集中在7—10月。

2.3 温室甜瓜白粉病菌孢子量和环境因子的动态监测

利用孢子捕捉器捕获到 8月 5日—9月 21日每

天各时段温室里空气中的孢子数，并计算得到每旬

各时段的孢子数占总孢子数的比例（表 1），结果显

示温室中白粉病菌孢子在 12: 00—16: 00时段数量

最多，占 24 h内总孢子量的 34%~81%，之后空气中

的孢子数量开始减少，夜间孢子数量最少。将 8月

5日—9月21日温室中每天各时段的孢子量求和得

到每天的孢子量（图 3），发现孢子量在监测前期增

长缓慢，从9月2日开始快速增长，至9月20日达到

最大值。
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2.4 影响温室甜瓜白粉病菌孢子量的主要环境因子

1 d中各时段孢子量与环境因子的相关性分析

结果表明，各时段孢子量占当天总孢子量的比例与

对应时段的平均温度和平均光照强度呈极显著正相

关（P<0.01），相关系数分别为0.557和0.602；与对应

时段的平均相对湿度呈显著负相关（P<0.05），但相

关系数较低，仅为-0.279；说明光照强度和温度与孢

子的短时间释放有关。

图2 宁夏银川市温室甜瓜白粉病发病率和病情指数调查结果

Fig. 2 Disease incidence and disease index of cucurbit powdery mildew in greenhouses in Yinchuan，Ningxia

表1 宁夏银川市温室甜瓜白粉病菌在8—9月份各时段内孢子量的比例

Table 1 Proportion of airborne conidia of melon powdery mildew in various periods between August and September

in greenhouses in Yinchuan，Ningxia %

日期Date

8-05—8-10

8-11—8-20

8-21—8-31

9-01—9-10

9-11—9-20

平均值Average

08: 00—12: 00

26

46

30

11

6

24

12: 00—16: 00

42

34

40

47

81

49

16: 00—20: 00

15

5

20

30

7

15

20: 00—08: 00

17

15

10

12

6

12

图3 宁夏银川市温室甜瓜白粉菌8—9月空中孢子量的变化趋势

Fig. 3 The increasing tendency of airborne conidia of melon powdery mildew between August and September

in greenhouses in Yinchuan，Ningxia
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将每日孢子量换算为孢子量变化百分比Rt，将

Rt离散为 3组，范围分别为-0.56~0.09、0.09~0.25和

0.25~2.65，平均值分别为-0.15、0.17和 0.71。t测验

结果表明，仅第 t-2天的温度胁迫累积量均值在第

1组样本和第 3组样本之间差异显著（P=0.047）；第

t-5天的温度胁迫累积量均值在 2组间的差异显著

性P值为0.088，接近0.05，其余自变量的均值在2组

间的P值均大于0.100。因此选择第 t-2天和第 t-5天

的温度胁迫累积量作进一步分析。1R模型分类结果

显示，第 t-2天的温度胁迫累积量的最佳类别分割

阈值为526.85℃，第 t-5天的温度胁迫累积量的最佳

类别分割阈值为369.95℃，当小于分割阈值时nomi-

nal_Rt属于第 3组，否则属于第 1组。Fisher确切概

率法对上述 2个类别变量与 nominal_Rt的相关性分

析结果表明，2个变量均与nominal_Rt显著相关，P值

分别为0.008和0.021，说明第 t-2天和第 t-5天的温

度胁迫累积量较低是Rt值较大的重要决定因素。

2.5 温室甜瓜白粉病预测模型的构建

相关性分析结果表明，温室甜瓜白粉病病情指

数与标准累积温、湿度、t-4 d前累积孢子量和各时

段累积孢子量以及第 t-4天和第 t-5天的孢子量均

存在极显著相关关系（P<0.01）；表 2所示为各类影

响因素中与温室甜瓜白粉病病情指数的相关系数大

于0.900的影响因子，发现标准累积温、湿度与病情

指数具有很强的相关性，相关系数分别为 0.935 和

0.938，并且标准累积温度和标准累积湿度之间相关

性也极高；t-4 d 前累积孢子量与病情指数密切相

关，其中 t-4 d 前 08: 00—12: 00 时段的累积孢子量

与病情指数的相关性最高，相关系数为 0.956，t-4 d

前08: 00—12: 00时段的累积孢子量与标准累积温、

湿度之间也存在很强的相关性，相关系数分别为

0.994和 0.993；第 t-4天和第 t-5天总孢子量及各时

段孢子量中仅第 t-4天16: 00—20: 00时段的孢子量

与病情指数的相关系数超过 0.900，为 0.921，第 t-4

天16: 00—20: 00时段的孢子量与标准累积温、湿度

之间的相关系数分别为0.809和0.814。

运用逐步线性回归分析法，以温室中甜瓜白粉

病的病情指数为因变量，上述变量为自变量，建立温

室甜瓜白粉病的病害流行预测模型。获得的最优预

测模型为：Yt=-4.918+0.553Xt+0.055Xt-4，模型的决定

系数为0.962；其中Yt表示第 t天的病情指数，Xt表示

第 t 天的标准累积湿度，Xt-4表示第 t-4 天 16: 00—

20: 00时段的孢子量，模型及所有估计系数均在0.01

显著水平下通过检验。将标准累积湿度和第 t-4天

16: 00—20: 00 时段的孢子量代入上述模型中得到

温室甜瓜白粉病病情指数的预测值，并与病情指数

的观测值进行比较（图 4），发现该模型的预测值与

观测值拟合程度较好。

表2 温室甜瓜白粉病病情指数与各变量之间的皮尔逊相关系数

Table 2 Pearson’s correlation coefficient between variables and the disease index of melon powdery mildew in greenhouses

DI

SAT

SAM

CNC

CNC1

CNC3

CNC4

NC3

DI

1.000

0.935**

0.938**

0.928**

0.956**

0.934**

0.952**

0.921**

SAT

0.935**

1.000

1.000**

0.852**

0.994**

0.864**

0.897**

0.809**

SAM

0.938**

1.000**

1.000

0.854**

0.993**

0.870**

0.900**

0.814**

CNC

0.928**

0.852**

0.854**

1.000

0.874**

0.985**

0.994**

0.945**

CNC1

0.956**

0.994**

0.993**

0.874**

1.000

0.887**

0.915**

0.827**

CNC3

0.934**

0.864**

0.870**

0.985**

0.887**

1.000

0.992**

0.923**

CNC4

0.952**

0.897**

0.900**

0.994**

0.915**

0.992**

1.000

0.940**

NC3

0.921**

0.809**

0.814**

0.945**

0.827**

0.923**

0.940**

1.000

DI：病情指数；SAT：标准累积温度；SAM：标准累积湿度；CNC：t-4 d前累积孢子量；CNC1：t-4 d前08: 00—12: 00时

段的累积孢子量；CNC3：t-4 d前16: 00—20: 00时段的累积孢子量；CNC4：t-4 d前20: 00—08: 00时段的累积孢子量；NC3：

第 t-4天16: 00—20: 00时段的孢子量；**表示在0.01水平显著相关。DI：Disease index；SAT：standard accumulated temperature；

SAM：standard accumulated moisture；CNC：cumulative number of conidia four days ago；CNC1：cumulative number of conidia

between 08: 00 to 12: 00 four days ago；CNC3：cumulative number of conidia between 16: 00 to 20: 00 four days ago；CNC4：cu-

mulative number of conidia between 20: 00 to 08: 00 four days ago；NC3：number of conidia between 16: 00 to 20: 00 four days

ago. **：correlation is significant at the 0.01 level.
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图4 宁夏银川市温室甜瓜白粉病病害流行

预测模型的拟合检验

Fig. 4 Comparison between the model-estimated and the

observed disease index of melon powdery mildew in

greenhouse in Yinchuan，Ningxia

3 讨论

随着分子生物学的发展，利用真核生物中核糖

体 rDNA的 ITS序列对病原菌进行鉴定和系统发育

分析已被普遍应用。在我国多个地区多种瓜菜白粉

病菌的 ITS序列与单囊壳白粉菌具有很高的同源性

（王娜等，2007；张怡等，2013；李苹芳等，2015）；刘建

利（2011）通过 ITS 序列及 28S rDNA 的 D1/D2 序列

分析将宁夏回族自治区干旱地带压砂甜瓜主栽品种

玉金香上的白粉病菌鉴定到叉丝单囊壳属，但未明

确种；Wang et al.（2013）则通过 ITS序列分析将黑龙

江省3个地区的甜瓜白粉病菌鉴定为菊科叉丝单囊

壳白粉菌；本研究基于 ITS序列分析构建的系统发

育树将待鉴定的瓜菜白粉病菌与单囊壳白粉菌和菊

科叉丝单囊壳白粉菌聚为一类，与 Lee（2012）基于

ITS序列及 28S序列的研究结果基本一致。由于白

粉菌的分类标准不统一，存在同物异名的现象（柯杨

等，2016），本研究中涉及到的单囊壳白粉菌和菊科

叉丝单囊壳白粉菌，一般情况下视为同一种（Pérez-

García et al.，2009；Vela-Corcía et al.，2014），而我国

将单囊壳白粉菌作为瓜菜白粉病菌的报道比较普

遍，故本研究中将感染黄瓜、南瓜和甜瓜的白粉病菌

初步鉴定为单囊壳白粉菌P. xanthii。

为深入了解温室瓜菜白粉病的流行规律，本研

究对温室中甜瓜白粉病菌的空中孢子量进行监测，

发现孢子量在 1 d中呈现不均匀分布，峰值集中在

12: 00—16: 00时段，温室中甜瓜白粉病菌孢子量短

时间内的增加与光照强度呈极显著正相关，与相对

湿度呈显著负相关，这与Byrne et al.（2000）的研究

结果存在一定的差异，该研究认为不仅光照，而且一

定程度的湿度变化（增加或减少）也有利于白粉病菌

孢子的大量释放。但 Adams et al.（1986）研究发现

湿度的快速降低有助于蔷薇单囊壳菌 Sphaerotheca

pannosa的孢子释放，而小麦白粉菌Erysiphe grami-

nis DC.的孢子释放与湿度的快速升高有关。由此

可见，湿度对白粉病菌孢子释放的影响在不同种病

原菌中存在一定的差异，温室中甜瓜白粉病菌的孢

子释放与湿度的关系需要进一步研究。

温室中白粉病的病情发展受到多种环境因素的

影响，本研究通过相关性分析发现，标准累积温度、

标准累积湿度与病情指数呈极显著相关，相关系数

分别为 0.935和 0.938，累积孢子量与病情指数相关

性也较高，其中 t-4 d 前 08: 00—12: 00 时段的累积

孢子量与第 t天的甜瓜白粉病病情指数相关系数最

高（0.956），但与第 t-4天和第 t-5天总孢子量及各时

段孢子量相比，t-4 d前累积孢子量及各时段的累积

孢子量与标准累积温、湿度的相关性更高，表明累积

孢子量与标准累积温、湿度之间存在严重的共线

性。利用逐步回归分析法得到的最优模型选择了标

准累积湿度和第 t-4天16: 00—20: 00时段的孢子量

作为预测变量，模型的决定系数为 0.962，可以很好

地反应温室中甜瓜白粉病的流行情况，对温室瓜菜

白粉病的综合防治具有一定的指导意义。

致谢：宁夏大学石晶波和罗正军同学为本研究采集病害标本

并调查病情数据及温室气象数据，特此致谢！
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