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Research Progress in Mating Type of Phytophthora infestans of China
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Abstract:Abstract: Mating type is one of the important population structures of Phytophthora infestans. A2 mating type was

found in Inner Mongolia, Yunnan, Hebei, Sichuan, Chongqing, Gansu, Heilongjiang, Fujian and Ningxia Provinces

(Municipality). And in a few years after A2 mating type was found, the frequency of A2 mating type dropped or even

disappeared. Afterward, A2 frequency of mating type rarely increased, but self- fertility and A1A2 types began to appear.

Finally, patterns of changes in mating type and the future research priority were suggested in order to provide reference

for the mating type research of Phytophthora infestans and prevention of late blight.
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摘 要：交配型是马铃薯晚疫病菌重要的群体结构特征之一。中国在内蒙古、云南、河北、四川、重庆、甘

肃、黑龙江、福建和宁夏等省份先后发现A2交配型，且在A2交配型出现后几年内发生A2交配型频率急剧下降甚至

消失的状况，之后A2交配型的频率则鲜有升高，而自育型与A1A2型菌株则开始出现。最后，对交配型变化的规律

与今后的研究方向提出了一些建议，以期为晚疫病菌交配型研究和晚疫病防治提供参考。
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由致病疫霉（Phytophthora infestans）引起的晚疫
病（Late blight）是马铃薯生产中的毁灭性病害。由晚
疫病造成的损失一般年份减产20%左右，严重时减
产50%以上，甚至绝产。20世纪80年代之前，由于
杀菌剂及抗晚疫病品种的应用，晚疫病的危害程度
曾一度下降。然而，随着80年代之后晚疫病A2交
配型在全球各个地区被发现，晚疫病菌进入无性世
代和有性世代繁殖并存的局面，使晚疫病菌群体结
构发生重大变化，晚疫病再次引起了人们的注意。

交配型（Mating type）是马铃薯晚疫病菌重要的

群体结构特征之一。致病疫霉存在A1和A2两种交
配型，二者可通过异宗或同宗配合的生殖方式产生
卵孢子。卵孢子具有厚壁，对环境的适应性及抗逆
性更强，并能在土壤中越冬，成为次年的初侵染
源，更重要的是在有性生殖的过程中会发生基因重
组，导致生理小种变异加快，从而产生毒力更强的
生理小种类型，生理小种组成也会日趋复杂。

随着中国马铃薯主粮化战略的实施，马铃薯将
成为中国继水稻、小麦、玉米外又一主粮，对晚疫
病交配型的研究也日益重要。

综 述
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1 国外马铃薯晚疫病菌交配型研究概述

20世纪50年代，在墨西哥首次发现了A2交配
型晚疫病菌 [1,2]，此后，人们一直认为只有墨西哥
同时存在2种交配型，除墨西哥以外的世界其他地
区的晚疫病菌均靠无性繁殖的方式来完成其生活
史 [3,4]。直到 1984年，Hohl和 lselin[5]报道在 1981年
采自瑞士的晚疫病菌株中发现A2交配型才改变了
人们的看法，随后许多国家都陆续报道发现了A2
交配型的存在。1986年 Tantius等 [6]报道在英国发
现 A2交配型；1987年 Frinking等 [7]报道荷兰存在
A2交配型；1989年Grinberger等[8]报道在1983年采
自以色列的菌株中发现A2交配型；1991年Deahl
等 [9]首次在美国和加拿大发现A2交配型；1991年
Mosa等[10]报道日本发现A2交配型；1993年Dagget
等 [11]报道在 1980年自东德采集的晚疫病菌株中首
次发现A2交配型；1994年Ludwik等[12]报道首次在
1988年自波兰采集的晚疫病菌株中发现 A2交配
型，次年 A2交配型的发生频率达到 44%，但到
1991年又降低为 12%，A2交配型的频率出现先升
高后降低的现象；1997年 Brony和 Ersek[13]报道了
匈牙利发现A2交配型；1998年Hrestha[14]报道在尼
泊尔首次发现 A2交配型；2000年 Sedegui等 [15]在
1996~1998年采集自摩洛哥的 149个晚疫病菌中鉴
定出 4种不同的基因型类型，其中 110株为A2交
配型菌株；Abdelhadi等[16]对1997~2000年采集自摩
洛哥的108株晚疫病菌株进行交配型测定，共鉴定
出 65株A2交配型，占供试菌株的 60%；Ivanovic
等[17]对 2000年采集自塞尔维亚的 37株晚疫病菌株
进行了交配型鉴定，共鉴定出 28株A2交配型菌
株，8株A1交配型菌株，1株自育型菌株。Möller
等[18]在 1995采集自德国南部的 57株晚疫病菌株中
仅鉴定出 1 株 A2 交配型；Runno-Paurson 等 [19]在
2002~2003年采自爱沙尼亚的 50株晚疫病菌株中
鉴定出 20株A2交配型；Deahl等[20]报道 2004~2006
年采自泽西岛的马铃薯晚疫病菌株均为 A1交配
型；Runno-Paurson等 [21]研究了 2001~2007年爱沙
尼亚东部晚疫病菌株交配型频率的变化，发现
2001~2007年A2交配型的频率依次为 52%、0%、
44%、61%、41%、3%和71%，2006年出现自育型
菌株，频率为 10%，2007年降为 5%；Petchaboon
等[22]报道2000~2002年采自泰国北部的80株马铃薯

晚疫病菌株均为A1交配型；Runno-Paurson等[23]在
2010~2012年采自立陶宛的 93株晚疫病菌株中鉴
定出46株A1交配型菌株，42株A2交配型菌株，5
株自育型菌株。由以上研究可见，A2交配型菌株
在世界各马铃薯产区均已普遍存在，自育型菌株
也在近年来出现。

2 中国马铃薯晚疫病菌交配型研究进展

中国首次报道发现A2交配型是在1996年，张
志铭和王军 [24]对 1995年采集于北京、内蒙古、山
西和云南省的 10株晚疫病菌株进行交配型鉴定，
在山西和内蒙古采集的菌株中共发现 3株A2交配
型菌株。随后各省市也陆续报道发现A2交配型，
并进行了长期研究。

内蒙古交配型组成：朱杰华等 [25]在 1996年采
集的 5株菌株中发现 3株A2交配型菌株。张志铭
等[26]在 1995~1998年采集的 9株菌株中发现 3株A2
交配型菌株。王英华等 [27]在 1997~2001年采集的
143株菌株中未检测到A2交配型菌株，但发现 3
株来自呼和浩特郊区的自育型菌株。郭军等 [28]对
1997~1999年和2002~2003年采集的38株晚疫病菌
株鉴定交配型，结果全部为A1交配型。杨继峰等[29]在
2008年从内蒙古西部采集的 94株晚疫病菌株中鉴
定出A2交配型 8株，A1A2交配型 4株，自育型菌
株13株。沙海天等[30]在2013年采集的31株晚疫病
菌株中鉴定出 3株A2交配型菌株，2株A1A2型菌
株，在 2014年采集的 23株晚疫病菌株中鉴定出 3
株A2交配型菌株。

云南交配型组成：赵志坚等 [31]首次报道在
1998年采集的晚疫病菌株中发现A2交配型菌株，
47株菌株中发现 10株A2交配型菌株。随后，朱
杰华等[25]报道在 1996年采集的 81株菌株中发现 11
株A2交配型。张志铭等 [26]在 1995~1998年采集的
61株菌株中发现11株A2交配型菌株。赵志坚等[32]

在 1998~1999年采集的 253株晚疫病菌株中鉴定出
41株A2交配型菌株，8株自育型菌株。国立耘等[33]

在 1998~2000年采集的 157株晚疫病菌株中未发现
A2交配型及自育型菌株。Ryu等[34]在1999~2000年
采集的 134株晚疫病菌株中发现 3株A2交配型菌
株。杨素祥[35]对 2002~2005年采集的 155株晚疫病
菌株进行交配型鉴定，结果全部为 A1交配型菌
株。赵志坚等 [36]在 2000~2003年自云南采集的 823
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株晚疫病菌株中鉴定出28株A2交配型菌株，36株
自育型菌株，并指出，2002年以后，云南省晚疫
病菌群体出现A1 交配型的频率持续增加，而自育
型和 A2 交配型频率持续下降的现象。杨芮等[37]鉴
定发现2010年云南会泽的97株晚疫病菌株与2012
年昆明的 90株晚疫病菌株全部为自育型菌株。缪
云琴 [38]利用对峙培养法在 2012~2013年采集的 168
株晚疫病菌株中鉴定出91株A2交配型菌株，77株
A1A2型菌株。

河北交配型组成：朱杰华等 [25,39]在 1996~1997
年采集的 28株晚疫病菌株中发现 10株A2交配型
菌株。随后，张志铭等[26]在1995~1998年采集的29
株菌株中发现 11株A2交配型菌株。王文桥等[40]在
1997~1999年采自围场、崇礼的 73株菌株中发现 6
株A2交配型。但随后，彭学文 [41]、姚国胜 [42]、姚
国胜等 [43]、何佳昱等 [44]均报道未发现除A1交配型
之外的其他类型菌株。

四川交配型组成：2000年，朱杰华等 [25]首次
报道发现A2交配型，在 1996年采集的 15株菌株
中发现2株A2交配型。张志铭等[26]在1995~1998年
四川采集的 20株菌株中发现 1株A2交配型。朱小
琼等[45]在 2000~2002年采集的 30株菌株中发现 1株
可自育的 A1 交配型，其余均为典型的 A1 交配
型。陈茜 [46]对 2006~2007年采集的 158株菌株进行
交配型鉴定，未发现 A2 交配型。李洪浩 [47]在
2008~2010年采集的 188株菌株中发现 A1交配型
53株，A2交配型 87株，自育型 41株，A1A2交配
型 6 株，未知交配型 1 株。李洪浩等 [48]在 2008~
2011年采集的 288株菌株中鉴定出 A1交配型 54
株，A2交配型 180株，自育型 53株，未知交配型
1株。赵青等 [49]在 2010~2013年采集自四川与重庆
的 43株菌株中鉴定出A1交配型 2株，A2交配型
29株，自育型菌株12株。

重庆交配型组成：张志铭等[26]在 1995~1998年
采集的 15株菌株中发现 1株A2交配型。随后，毕
朝位[50]、朱小琼等[45]、毕朝位等[51]均报道未发现A1
交配型以外的其他类型菌株。直到 2013年，方治
国[52]在 2010年采集的 35株菌株中鉴定出 34株自育
型菌株与1株A1交配型菌株。

甘肃交配型组成：2003年王英华等[27]对 1997~
2001年采集的 41株菌株进行交配型鉴定，未检测
到A2交配型菌株，但发现1株可自育的A1交配型

菌株。孙银银[53]在2007~2008年采集的81株菌株中
鉴定出A2交配型 15株。惠娜娜等 [54]在 2007~2009
年采集的 79株菌株中发现 4株A2交配型和 6株自
育型菌株。王生荣等[55]在2008~2009年采集的72株
菌株中鉴定出A2交配型9株，4株未能确定交配型
类型。杨海萍[56]在 2008年采集的 70株菌株中鉴定
出18株A2交配型，在2009年采集的111株菌株中
鉴定出44株A2交配型。方治国[52]在2011年采集的
182株菌株中鉴定出170株自育型菌株，未发现A2
交配型。李继平 [57]在 2007~2012年采集的 147株菌
株中发现 30株A2交配型，3株A1A2交配型，24
株自育型。李会平[58]对天水市一个抗病鉴定圃鉴定
交配型，在 2012年的 291株菌株中鉴定出 123株
A2交配型，160株自育型，在 2013年采集的 341
株菌株中鉴定出227株A2交配型，93株自育型。

黑龙江交配型组成：首次报道发现A2交配型是
在2004年，朱杰华[59]在45株菌株中发现1株A2交配
型，但之后的研究均未发现A2交配型[45,60-68]。直到
2015年王腾[69]与郭梅等[70]分别报道在2011年发现A2
交配型，王腾[69]还发现2011~2013年的A2交配型频
率表现为先升高后降低的现象。张铉哲等[71]报道在
2013年采集的91株菌株中发现10株A2交配型，26
株自育型；在2014年采集的40株菌株中发现5株A2
交配型，7株自育型。沙海天等[30]在2013年的菌株
中A2与A1A2交配型分别占25.0%与9.4%，2014年
的菌株中A2交配型占23%，未发现A1A2交配型。

福建交配型组成：陈庆河等[72]首次报道发现A2
交配型，在1999~2002年采集的89株菌株中发现16
株A2交配型。吕新[73]对 2001~2006年采集的 108株
菌株进行交配型鉴定，仅在 2002年发现 1株A2交
配型。李本金等 [74]对 2001~2007年采集的 187株菌
株进行交配型鉴定，在 2002年发现 1株 A2交配
型，在 2006年发现 1株A1A2交配型与 1株自育型
菌株。傅海静[75]在长乐市的24株菌株中鉴定出2株
A2交配型，在漳州市的33株菌株中鉴定出1株A2
交配型，福州市的36株菌株则均为A1交配型。方
治国[52]在2012年采集的218株菌株均为自育型菌株。

宁夏交配型组成：孙银银[53]首次报道在 2007~
2008年于固原市采集的 50株晚疫病菌株中发现 2
株A2交配型。马丽杰 [76]在 2009年采集的 116株菌
株中分别鉴定出A1、A2和自育型菌株 28、67和
21株。张芳 [77]在 2009年于固原市采集的 127株晚
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疫病菌中鉴定出 75株A2交配型与 25株自育型菌
株。宋俊丽等[78]和宋俊丽[79]在2010年于固原采集的
94株晚疫病菌株中发现 86株A2交配型与7株自育
型菌株，仅发现1株A1交配型。方治国[52]在2011年
采集的100株菌株经鉴定全部为自育型菌株。

其他地区中的交配型组成：吉林 [45,63,64,66,68]、北
京[26,45]、辽宁[30]等省市在国内均报道进行了交配型鉴
定工作，但尚未发现除A1交配型之外的其他类型。

从已发现A2交配型的省份看，在中国发现的
马铃薯晚疫病菌的交配型类型主要有A1、A2、自
育型，A1A2型也有发现。在发现A2交配型之后，
在几年内会出现A2交配型频率急剧下降甚至消失
的状况，之后A2交配型的频率则鲜有升高，而自
育型菌株则开始出现，部分省份还出现了A1A2型
菌株。早期的研究认为，A1交配型在自交后代遗
传较稳定，A2交配型在自交后代变异性大，但近
年来的研究发现，无论A1交配型还是A2交配型在
自交后代的遗传与变异均较复杂[80]。因此，交配型
出现频率变化的原因仍需进一步深入研究。

3 中国马铃薯晚疫病菌交配型研究存在的
问题及展望

A2交配型的发现意味着晚疫病菌可进行有性
生殖，从而产生卵孢子。卵孢子不止有更强的环
境适应能力与抗逆性，更重要的是经过有性生殖
后，晚疫病菌的变异速度会大大加快，出现致病
力更强、生理小种更加复杂的菌株。赵志坚等[36]研
究发现，云南在发现A2交配型后，2000~2003年
交配型的组成发生了明显变化，mtDNA的研究则
表明晚疫病菌群体已完成“新”、“旧”群体交替。
王腾[69]的研究结果也表明生理小种毒力基因的复杂
性及遗传多样性与A2交配型的出现存在一定相关
性，马铃薯晚疫病菌的群体结构处于日益复杂的态
势下。随着晚疫病菌变异速度的加快，抗药菌株更易
出现，这将导致晚疫病的防治更加困难。

在今后的工作中，未发现A2交配型的地区应
加强种薯跨区域调运的管理，有组织地进行种薯
调运，尽量从未发现A2交配型的地区调运种薯。
已发现A2交配型的地区应做好以下工作：

（1）做好晚疫病菌群体结构的监测，及时掌握
晚疫病的发展动态，制定针对性的防治措施。

（2）加快抗病新品种的培育，尤其要加强具有

水平抗性的品种研究。
（3）晚疫病的防治应遵循“预防为主，防治结

合”的策略，建立晚疫病预测预报系统，加强晚疫
病的预防工作；药剂的使用上，要注意不同类型
的农药交替使用，减轻病菌群体的选择压力，延
缓抗药菌株的出现。
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