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Abstract:Abstract: Late blight caused by Phytophthora infestans is the most devastating disease in potato production.

Physiological race of P. infestans is one of the important phenotypes, and its composition and variation are directly

related to the incidence and prevalence of potato late blight. Research progress in physiological race of P. infestans was

reviewed. The diversity of physiological race of P. infestans and complexity of the physiological race virulence genes

were analyzed, and problems relative to P. infestans physiological races were pointed out, which might help future

researches on P. infestans physiological races in China.
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摘 要：由致病疫霉（Phytophthora infestans）引起的晚疫病是马铃薯生产中最具毁灭性的病害，生理小种是晚疫

病菌重要的表现型之一，其组成与变异直接关系到马铃薯晚疫病的发生与流行。对马铃薯晚疫病菌生理小种的研究

进展进行了综述，分析了中国晚疫病菌生理小种的多样性及生理小种毒力基因的复杂性，并指出了目前中国晚疫病

菌生理小种研究存在的问题，为今后马铃薯晚疫病菌生理小种的研究提供思路。
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马铃薯（Solanum tuberosum L.）是世界第四大粮

食作物，中国马铃薯生产面积与总产均居世界首

位，是世界马铃薯第一生产大国。中国已于 2015
年启动马铃薯主粮化战略，马铃薯将成为中国继

水稻、小麦、玉米后又一主粮。预计 2020年 50%
以上的马铃薯将作为主粮消费 [1]。由致病疫霉

（Phytophthora infestans）引起的晚疫病（Late blight）
是对世界马铃薯生产危害最为严重的病害。由晚

疫病造成的损失一般年份减产也在20%左右，严重

时减产50%以上，甚至绝产。

生理小种也被称为致病型（Pathotype），是晚疫

病菌重要的表现型之一，其组成与变异直接关系

到马铃薯晚疫病的发生与流行[2,3]。马铃薯晚疫病菌

生理小种类型的确定，是利用一套分别具有 r及

R1~R11单基因的12个晚疫病鉴别寄主进行活体接

种鉴定，然后根据晚疫病菌在鉴别寄主上的发病

情况确定病原菌的生理小种类型。中国自 20世纪

60年代开始对马铃薯晚疫病菌生理小种的研究，

综 述
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近年来，随着各地A2交配型的发现以及地区间的

频繁调种，晚疫病菌生理小种复杂程度日益增大，

但各地区间、年际间生理小种复杂性的比较多停留

于直观感受上，缺少指数性的分析。

1 国外马铃薯晚疫病菌生理小种研究概述

马铃薯晚疫病菌的生理分化现象首次发现于

1919 年，随后世界各地发现了一些生理小种。

Black等 [4]在 1953年提出了马铃薯晚疫病菌生理小

种的命名方案，利用含有 r、R1、R2、R3和R4基

因的 16个鉴别寄主进行生理小种的鉴定。随后，

世界普遍使用Black系统进行生理小种的鉴定[5-11]。

随着研究的深入，又陆续发现更多的R基因 [12-15]，

并逐步建立起了利用 11种单抗性基因鉴别寄主鉴

定晚疫病生理小种的方法，并沿用至今。对马铃薯

晚疫病菌的生理分化现象的称呼也几经变迁，自马

铃薯晚疫病菌的生理分化现象发现以来，对这种现

象一直存在生理小种与致病型2种称呼，经过长期

深入研究，目前国际上多称之为致病型。

1984年Gurtler[16]分析了丹麦晚疫病菌的生理小

种组成情况，从来自丹麦 16个不同地区分离的 25
个菌株中鉴定出11个不同的生理小种类型，存在7
个毒力基因分别为1、3、4、5、7、10和11，优势

小种为 1.3.4.10。1989年Tooley和Therrien[17]鉴定了

秘鲁的生理小种，发现秘鲁最为常见的晚疫病菌生

理小种类型为 0、1 和 1.5，其频率分别为 33%、

39%和 15%。1994年Andrivon[18]在 1991~1993年自

法国采集的116个晚疫病菌株中共发现19个生理小

种类型，1991年优势小种为1.3.4.7.11、1.3.4.7.8.11
和 1.3.4.7.10.11， 1992 和 1993 年则分别以小种

1.3.4.7和2.3.4.7.10.11为主。1998年Peters和Platt[19]
从采集自加拿大的 80株晚疫病菌株中鉴定出 28个
生理小种和 11种毒力基因，且发现 1994~1996年

加拿大的晚疫病菌生理小种所含毒力基因的数量呈

现增加趋势，病菌的致病力也表现为逐年提高，致

使许多抗病品种丧失抗病性。1996年Sujkowski等[20]

鉴定了 1985~1991年采集自波兰的 95个晚疫病菌

株，共鉴定出 22个生理小种类型，优势小种为

1.2.3.4.7.10.11。Ghimire等[21]对1999~2000年采自尼

泊尔的251个晚疫病菌株鉴定生理小种，共发现30
个生理小种类型，优势小种为4.11，生理小种多样

性指数 Gleason 指数与 Shannon 指数分别为 5.24、
2.59，生理小种毒力基因复杂性指数 Ci = 2.37，
Cp = 3.30。2002年Knapova和Gisi[22]分析了法国和瑞

典的晚疫病菌生理小种类型，以小种1.3.4.7.10.11、
1.3.4.6.7.10.11、1.3.4.7.8.10.11和1.3.4.6.7.8.10.11为
主，上述4个生理小种的频率之和达到91%。2002
年Cohen[23]对1983~2000年以色列晚疫病菌生理小种

组成情况进行了分析，在1983~1991年采集的80个
晚疫病菌株中鉴定出5个生理小种类型，其中，优

势小种1.3.4.7.8.10的频率为76%；在1993~1998年
采集的 173个晚疫病菌株中鉴定出 19个生理小种，

优势小种为 1.3.4.7.8.10.11，其频率为 63%；在

1999~2000年采集的71个晚疫病菌株中鉴定出42个
生理小种类型，其中就有 34个为新出现的小种类

型。2009年Runno-Paurson等 [24]对 2002~2003年采

集自爱沙尼亚的101个晚疫病菌株进行生理小种鉴

定，优势小种为 1.3.4.7.8.10.11 和 1.3.4.7.10.11。
Runno-Paurson等 [25]从 2004~2005年采集自爱沙尼

亚的 196个晚疫病菌株中鉴定出 38个生理小种类

型，优势小种为1.3.4.7.10.11，并发现3株“超级毒

力小种”。Runno-Paurson等[26]从 2001~2007年采集

自爱沙尼亚东部的180个晚疫病菌株中鉴定出70个
生理小种类型，优势小种为 1.2.3.4.7.8.10.11 和

1.2.3.4.6.7.10.11，但频率较低（18%），于2005年发

现 3株“超级毒力小种”，Shannon多样性指数最高

的年份为 2003 年（1.0）。Runno- Paurson 等 [27] 对

2011~2012年采集自立陶宛的70株晚疫病菌株进行

了致病型鉴定，在2011年的40个菌株中鉴定出29
种致病型，优势小种为 1.2.3.4.5.6.7.8.9.10.11，并

发现 4株“超级毒力小种”，在 2012年的 30个菌株

中 鉴 定 出 15 种 致 病 型 ， 优 势 小 种 为

1.2.3.4.6.7.10.11，并发现 3 株“超级毒力小种”。

Aav等[28]在2010~2012年采自拉脱维亚的156个晚疫

病菌株中鉴定出 69个生理小种类型，优势小种为

1.2.3.4.7.10.11与 1.2.3.4.6.7.10.11，Shannon多样性

指数为 0.73。Michalska等[29]对 2005~2007年从波兰

马铃薯与番茄上采集的 176个晚疫病菌株进行生理
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小种鉴定，共鉴定出44个生理小种类型，其中12个
生理小种为马铃薯与番茄共有的，从马铃薯上鉴定出

14个生理小种类型，优势小种为1.2.3.4.5.6.7.8.10.11
与 1.2.3.4.5.6.7.10.11，并发现 7 株“超级毒力小

种”，生理小种毒力基因的复杂性表明2006年复杂

程度最高。

上述研究结果表明，自 20世纪 80年代以来，

世界各国的生理小种组成均趋于复杂化，生理小种

类型由单基因小种向多基因小种发展，优势小种的

毒力基因组成日趋复杂。

2 中国马铃薯晚疫病菌生理小种研究进展

中国的晚疫病生理小种研究开始于 20世纪 60
年代，张明厚[30]综合国外对马铃薯晚疫病菌生理小

种的研究进展，对生理小种的分类与命名、世界各

地生理小种的分布、生理小种的形成与变异以及生

理小种的鉴定方法做出介绍。1981年黄河等[31]首次

报道了中国马铃薯晚疫病菌生理小种的组成，但受

限于当时试验条件和研究条件的限制，最初所采用

的鉴别寄主较少，较单一，仅能鉴别出部分毒力基

因。其后随着研究的深入，马铃薯晚疫病菌生理小

种的研究才逐步成熟。根据中国晚疫病菌生理小种

的研究历史，可将中国研究马铃薯晚疫病菌生理小

种的历史分为3个阶段。

第一阶段，研究的初始阶段。中国马铃薯晚疫

病菌生理小种的研究始于20世纪60年代，黄河等[31]

对 1962~1967年从张家口、黑龙江、甘肃、山西、

内蒙、青海和北京等地收集的晚疫病菌进行了生理

小种鉴定，鉴定出7个生理小种类型，并发现生理

小种出现由简单变复杂又趋于简单的情况。随后，

李克来[32]对 1969~1981年采集自呼和浩特的马铃薯

晚疫病菌株进行了生理小种鉴定，共鉴定出6个生

理小种类型，小种1为优势小种。之后，又再次鉴

定了1969~1985年采集的晚疫病菌株[33]，发现在晚

疫病严重发生的年份生理小种出现的种类增多，多

毒力基因小种容易出现，在晚疫病少发病的干旱年

份生理小种出现的种类较少。刘晓鹏等[34]采用了不

含R10与R11的10个单基因鉴别寄主及多基因鉴别

寄主对湖北恩施地区进行了生理小种鉴定，但其生

理小种的命名是不对的。姚裕琪和梁德霖[35]利用 7
份含单基因及8份含多基因的鉴别寄主从采集自内

蒙古的晚疫病菌中共鉴定出 1、3、4、1.3、2.3和

3.4 共 6 个生理小种，但鉴别寄主所含基因不明

确。杨艳丽等 [36]对采自云南的 41株晚疫病菌株进

行生理小种鉴定，共鉴定出0、3、4及3.4共4个生

理小种。Ryu等[37]在2000年采自云南的菌株中鉴定

出 0、3、4和 3.4共 4个生理小种类型。陈茜 [38]从

2006~2007年采集自四川省的 131个晚疫病菌株中

鉴定出 8个生理小种类型，优势小种为 3.4。刘波

微等 [39]从 2003~2007年采集自四川的 241个晚疫病

菌株中共鉴定出 11个生理小种类型，优势小种为

3.4。以上研究在生理小种鉴定上存在 2个不足：

（1）采用的鉴别寄主不完全，鉴别寄主不论是含单

基因还是复合基因，其结果均只能鉴别出毒力基因

R1、R2、R3与R4；（2）部分学者的研究对生理小

种的命名存在错误。

第二阶段，研究的发展阶段。随着国际合作的

加深及对晚疫病菌生理小种研究的深入，中国学者

逐步从国际马铃薯中心引进了能鉴别所有 11个毒

力基因的全部鉴别寄主。但在研究中应用的鉴别寄

主仍不完全（表1），尤其缺少能够鉴定毒力基因类

型的单基因鉴别寄主，因此不能准确说明生理小种

所具有的毒力基因。这种生理小种鉴定结果缺乏严

格性，应用中有其局限性。

第三阶段，研究的成熟阶段。随着研究的继续

深入及科研条件的改善，中国马铃薯晚疫病菌生理

小种的研究逐步成熟，中国学者对马铃薯晚疫病菌

生理小种进行了大量研究。杨素祥[47]在2002~2005年
采自云南的155株晚疫病菌株中鉴定出55个生理小种

类型，优势小种为 1.2.3.4.5.6.7.8.9.10，频率为

32.89%，且发现生理小种的分布没有明显区域

性；杨艳丽等 [48]对 2003~2005年自云南采集的 117
个晚疫病菌株进行生理小种类型的鉴定，共鉴定出

26 个 生 理 小 种 类 型 ， 占 主 导 的 小 种 为

3.4.6.8.10.11，其频率为28.69 %。郭军等[49]从1997~
1999年和 2002~2003年自内蒙古采集的 38个晚疫

病 菌 株 中 鉴 定 出 18 个 生 理 小 种 类 型 ， 小 种

3a.3b.4.7.10频率最高，占所测菌株的21.05%，小种
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1.2.3a.3b.4.5.6.7.8.9.10.11占13.16%，小种3a.3b.4.6.7.10占
10.53%。赵志坚等[50]对2000~2003年自云南省采集的

136个晚疫病菌株鉴定生理小种类型，共鉴定出28个
生理小种类型，主要小种类型为 1.3.4.7.9.10.11、
1.2.3.4.6.7.9.10.11、1.3.4.6.7.9.10.11以及3.4.6.9.10.11，且

发现 1株含有已知 11个毒力基因的“超级毒力小

种”。2008年叶广继 [51]，叶广继等 [52]以及孙海宏和

王舰[53]分别对 2006~2007年采集自青海的晚疫病菌

株进行生理小种鉴定，其结果均显示青海省马铃薯

晚疫病菌优势小种为3.4.10。金光辉等[54]对2008年
采自黑龙江的 83个马铃薯晚疫病菌株进行了生理

小种鉴定，共鉴定出 18个生理小种类型，优势小

种为 3.4.7.11，小种 3.4.5.6.7.8.9.10.11含有的毒力

基因数目最多。李洪浩等[55]从 2008~2009年采自四

川的 103个晚疫病菌株中鉴定出 42个生理小种类

型，优势小种为 1.2.3.4.5.6.7.8.10.11，并发现 5株

“超级毒力小种”。桂春爽[56]从 2008~2009年采集自

河北、黑龙江、辽宁和吉林的150个晚疫病菌株中

鉴定出 20个生理小种类型，其中河北采集的 59个
菌株中鉴定出 11个生理小种类型，76个采自黑龙

江的菌株中鉴定出 15个生理小种类型，两省的优

势小种均为“超级毒力小种”。韩彦卿等[57]在 2006~
2008年采自河北、黑龙江、福建、四川、云南和

内蒙古 6个省份的 57个晚疫病菌株中，共鉴定出

30个生理小种类型，并发现3株超级毒力小种。刘

狄[58]对 2009年采自湖北的 55个晚疫病菌株进行生

理小种鉴定，共鉴定出 29个生理小种类型，并发

现5株“超级毒力小种”。成兰芳等[59]以及成兰芳和

王生荣[60]从 2009年甘肃省采集的 63个晚疫病菌株

中鉴定出 16 个生理小种类型，占主导的小种

4.6.7.11的频率达到 28.57%。王鹤[61]从 2009年自黑

龙江、吉林、云南和内蒙古四省（区）采集的118个
晚疫病菌株中鉴定出 42个生理小种类型，在黑龙

江 34个菌株中鉴定出 25个生理小种类型，在被测

49个吉林菌株中鉴定出 19个生理小种类型，在云

南采集的 24个菌株中鉴定出 10个生理小种类型，

在内蒙古采集的11个菌株中鉴定出6个生理小种类

型，另外，还发现了 35株“超级毒力小种”，且在

各省均有发现。王晨[62]从 2008~2011年采集自黑龙

江的 41个晚疫病菌株中鉴定出 15个生理小种类

型，优势小种为 1.2.3.4.5.6.7.9.10.11，并发现 5株

“超级毒力小种”。郭梅 [63]对 2010年采自黑龙江的

95个晚疫病菌株进行生理小种鉴定，共鉴定出 24
个生理小种类型，优势小种为 1.3.4.7.8.10.11。
Wang等 [64]对 2004~2008年采集自黑龙江的 72个晚

疫病菌株进行生理小种鉴定，共鉴定出 39个生理

小种类型，优势小种为 1.3.4.7.10.11。高云飞等 [65]

从 2010年自哈尔滨市采集的 62个晚疫病菌株中鉴

定出 14个生理小种类型，优势小种 1.3.4.7.8.10.11
出现频率为 33.87%。马云芳等 [66]在 2009年自宁夏

从1个种质资源圃采集的43个晚疫病菌株中鉴定出

2个小种类型 1.2.3.4.5.6.7.8.9.10.11和 3.4.10，频率

分别为95.3%、4.7%，但因取样范围过小，代表性

不好。李洪浩等 [67]从 2008~2011年自四川采集的

192个晚疫病菌株中共鉴定出55个生理小种类型，优

势小种为“超级毒力小种”，仅发现1株单毒力基因小

作者

Author

彭学文[40]

金光辉等[41]

朱杰华等[42]

张国宝等[43]

朱杰华[44]

范娟[45]

金光辉等[46]

报道时间

Year reported

2003
2003
2003
2004
2004
2005
2006

鉴别寄主份数（No.）
Host

8
17
22
7

17
11
11

缺少的基因

Host absent

R5、R7、R11
R8

R2、R5、R8
R5、R7、R9、R11

R2、R5、R8
R10
R10

鉴别菌株数（No.）
Isolate

43
未知

90
43
135
30
51

鉴别出的小种数（No.）
Race

19
14
21
19
28
7

21

采集地点

Site collected

河北

黑龙江

云南、四川、重庆、河北、内蒙古

河北

云南、四川、河北、黑龙江

黑龙江

黑龙江

表1 中国马铃薯晚疫病菌生理小种的鉴定

Table 1 Race of Phytophthora infestans identified on potato in China
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作者

Author
赵志坚等[50]

杨素祥[47]

杨艳丽等[48]

覃雁瑜[71]

李洪浩等[55]

李洪浩等[67]

郭军等[49]

韩淼等[70]

成兰芳等[59]，成

兰芳和王生荣[60]

李继平[69]

王立等[68]

桂春爽[56]

金光辉等[46]

金光辉等[54]

王晨[62]

郭梅[63]

高云飞等[65]

王腾[73]

叶广继[51]，叶广

继等[52]

刘狄[58]

杨胜先等[74]

王鹤[61]

陈晓梅[72]

报道时间

Year
reported
2007
2006
2007
2014
2010
2013
2007
2014

2011
2013
2013
2010
2006
2009
2012
2012
2013
2015

2008

2011

2015

2011

2014

地点

Site
云南
云南
云南
云南

四川
四川

内蒙古
内蒙古
甘肃

甘肃

甘肃
甘肃
河北

黑龙江
黑龙江
黑龙江
黑龙江
黑龙江
哈尔滨
黑龙江

青海

湖北

贵州

黑龙江

吉林

云南

内蒙古

甘肃

宁夏

云南

福建

霞浦

贵州

南宁

采集年份

Year collected
2000~2003
2002~2005

2005
2012
2013

2008~2009
2008~2011

1997~1999、2002~2003
2007~2008
2007~2008

2009
2007~2012
2011~2012
2008~2009
2008~2009

2004
2008

2008~2011
2010
2010
2010
2011
2012
2013

2006~2007

2009

2013
2014
2009
2009
2009
2009
2010
2010
2010
2010
2011
2011
2011

优势小种

Dominant race
1.3.4.7.9.10.11

1.2.3.4.5.6.7.8.9.10
3.4.6.8.10.11
超级毒力小种
超级毒力小种

1.2.3.4.5.6.7.8.10.11
超级毒力小种
3a.3b.4.7.10

不明显
0

4.6.7.11
超级毒力小种
超级毒力小种
超级毒力小种
超级毒力小种
3.4.6.7.8.9.11

3.4.7.11
1.2.3.4.5.6.7.9.10.11

1.3.4.7.8.10.11
1.3.4.7.8.10.11
1.3.4.7.8.10.11
1.3.4.7.10.11

不明显
1.3.4.7.10.11

3.4.10
1.3.4.7.10.11、
1.3.4.7.8.10.11、
超级毒力小种

2.5.6.8.9.11
2.5.6.8.9.11

3.4.5.6.7.8.9.10.11
超级毒力小种

超级毒力小种
3.4.5.6.7.9.10.11、
超级毒力小种

未知

未知

未知

未知

未知

未知

未知

Ni

136
152
121
292
205
103
192
38
26
65
63
77
75
59
76
51
83
41
95
62
84
55
40
29
54

55

260
34
49
24
11
20
20
20
20
20
20
20

Np

28
55
26
99
27
42
55
18
24
29
16
45
45
11
15
21
18
15
24
14
26
19
34
22
16

29

15
16
25
19
10
6

19
18
19
16
18
17
17

HG

5.50
10.75
5.21

17.26
4.88
8.85

10.27
4.67
7.06
6.71
3.62

10.13
10.19
2.45
3.23
5.09
3.85
3.77
5.05
3.15
5.64
4.49
8.95
6.24
3.76

6.99

2.52
6.81
4.63
2.83
2.09
6.01
5.67
5.34
6.01
5.34
5.01
5.67

HGR

0.20
0.36
0.21
0.34
0.13
0.40
0.28
0.46
0.92
0.44
0.24
0.58
0.59
0.17
0.19
0.40
0.21
0.35
0.24
0.21
0.30
0.33
0.85
0.75
0.28

0.52

0.05
0.73
0.38
0.39
0.50
0.95
0.89
0.95
0.79
0.89
0.84
0.84

HS

2.37
2.81
2.59
2.93
1.00
3.25
3.23
2.60
3.15
2.83
2.36
3.39
3.38
1.64
2.36
2.71
2.30
2.46
2.56
2.12
2.65
2.39
3.47
2.88
2.29

3.15

2.13
2.11
3.09
2.40
1.58
1.67
2.93
2.86
2.79
2.93
2.76
2.72
2.86

HSR

0.48
0.56
0.54
0.52
0.19
0.70
0.61
0.71
0.97
0.68
0.57
0.78
0.78
0.40
0.54
0.69
0.52
0.66
0.56
0.51
0.60
0.60
0.94
0.86
0.57

0.79

-
-

0.88
0.62
0.50
0.70
0.98
0.95
0.93
0.98
0.92
0.91
0.95

Ci

7.26
8.38
5.06
8.99
10.57
8.53
9.14
5.58
5.04
3.08
4.44
7.17
7.20
8.97
7.20
5.39
4.22
8.49
6.59
5.95
6.71
6.56
7.40
6.90
3.06

6.58

3.57
3.66
7.44
9.06
10.04
8.46
7.90
8.00
6.15
2.80
4.30
7.60
3.65

Cp

8.79
5.76
5.96
6.15
8.07
7.57
8.11
5.06
4.88
4.07
4.63
6.07
6.07
5.46
5.87
5.29
4.39
8.07
6.96
5.93
6.77
6.65
7.35
7.00
3.56

6.10

2.93
3.25
6.92
7.95
8.80
8.00
6.05
7.78
7.18
6.21
4.71
2.88
4.67

表2 中国马铃薯晚疫病菌生理小种多样性及生理小种毒力基因复杂性

Table 2 Race diversity and virulence complexity of Phytophthora infestans on potato in China

注：Ni = 鉴定菌株数，Np = 小种数，HG= Gleason多样性指数，HS= Shannon指数[75]，HGR= 相对Gleason指数，HSR= 相对 Shannon指数，

Gleason多样性指数与Shannon指数均代表生理小种的多样性；Ci = 每个菌株毒力基因的平均值，Cp = 每个小种毒力基因的平均值[76]。

Note: Ni = number of isolates, Np = number of races, HG = Gleason index, HS = Shannon index [75], HGR = relative index for HG, HSR = relative index for
HS, Ci = mean number of virulence per isolate, Cp = mean number of virulence per race [76].
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种。王立等[68]在自甘肃省采集的75个菌株中鉴定出

45个生理小种类型，其中小种 l.2.3.4.5.6.7.8.9.10.11
为优势小种，频率为 22.67%。李继平 [69]在 2007~
2012年采自甘肃的 77个晚疫病菌株中共鉴定出 45
个生理小种类型，优势小种为“超级毒力小种”。韩

淼等[70]对 2007~2008年采自甘肃和内蒙古地区的晚

疫病菌株鉴定生理小种，在来自甘肃的 65个菌株

中鉴定出 28 个小种类型，有 3 株“超级毒力小

种”；在来自内蒙古的 26个菌株中，共鉴定出 24
个小种类型，有2株“超级毒力小种”。覃雁瑜[71]对

2012~2013年采集自云南的晚疫病菌株进行生理小

种鉴定，从 2012年采集的 292个菌株中鉴定出 99
个生理小种类型，从 2013年采集的 205个菌株中

鉴定出 27个生理小种类型，2年的优势小种均为

“超级毒力小种”。陈晓梅[72]对2010~2011年采集自

甘肃、宁夏、云南、福建、霞浦、贵州、南宁等

地的菌株中每地选取 20个菌株进行生理小种鉴

定，各地均发现17个以上的生理小种类型，发现6
株“超级毒力小种”，并进行了生理小种多样性及

生理小种毒力基因复杂性分析。王腾 [73]对 2010~
2013年采集自黑龙江的208个晚疫病菌株进行生理

小种鉴定，共鉴定出 75个生理小种类型，在 2012
与2013年分别发现2株与1株“超级毒力小种”，进

行了生理小种多样性及生理小种毒力基因复杂性

分析，发现 2012年生理小种复杂性及生理小种毒

力基因复杂性均最高。杨胜先等[74]对2013~2014年
采集自贵州的 260个晚疫病菌株进行生理小种鉴

定，其中 2013年鉴定出 15个生理小种类型，2014
年鉴定出 16个生理小种类型，2年优势小种均为

2.5.6.8.9.11，未发现“超级毒力小种”。

由这些研究看，近年来，“超级毒力小种”在

各省的出现越来越普遍，部分省份甚至“超级毒力

小种”已成为优势小种。从马铃薯晚疫病生理小种

的多样性（HG、HGR、HS、HSR）看，各省并没有明显的

普遍规律；从生理小种毒力基因的复杂性（Ci、Cp）

看，各省总体上均表现出升高的趋势（表2）。这说明

各省的晚疫病菌每个菌株及每个生理小种所含毒力

基因数目较以前更多，这必将导致马铃薯品种对

晚疫病抗性的降低。马铃薯晚疫病菌生理小种的

这些变化使马铃薯晚疫病的防治难度变大，对马

铃薯抗晚疫病育种及防治晚疫病提出了更加严峻

的挑战。

3 中国生理小种研究存在的问题及展望

中国对马铃薯晚疫病菌生理小种的研究已进

行了大量工作，研究方法也日渐成熟，但仍存在

一些问题需要改进。

研究连续性不强。在晚疫病生理小种的研究

中，部分省份缺乏连续性，如云南省2005~2010年
中断 4年，内蒙古 2003~2007年中断 3年，2008年
至今未见报道，四川 2011年至今未见报道。另

外，部分省份病样采集地点在年际间存在差异，

有的年份采集地点过少。而这必将造成无法明确

生理小种随时间变化的规律，以及无法确定生理

小种出现变化的原因。

对生理小种多样性及毒力基因复杂性缺少客

观的指数性分析。至今中国对晚疫病菌生理小种

的指数性分析仅有陈晓梅[72]及王腾[73]报道过，但均

未应用相对指数HGR及HSR，因此对生理小种多样性

的比较存在局限性。

虽然目前中国对马铃薯晚疫病菌生理小种的

研究存在一定的问题和局限性，但随着研究人员

对晚疫病菌生理小种的认识及国际合作的加强，

相信中国马铃薯晚疫病菌生理小种的研究会更加

成熟。
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