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贵州紫皮百香果果腐病病原菌的鉴定及其与 

各发育阶段真菌微生物群落的关系 

雷霁卿，石银娜，巴良杰，吉宁，王瑞* 

(贵阳学院食品科学与工程学院，贵州 贵阳 550005) 

摘 要：对分离自贵州紫皮百香果果腐病病原菌进行形态学及分子鉴定，确定致病菌 15 株，分属可可毛色二孢

菌(Lasiodiplodia brasiliensis)，层出镰孢菌(Fusarium proliferatum)，间作壳菌(Diaporthe tectonendophytica、D. 

unshiuensis、D. tectonae、D. hubeiensis)；致病性观察显示，15 株致病菌中包括弱致病力菌株 1 株、中致病力菌

株 4株、较强致病力菌株 4株、强致病力菌株 6株，L. brasiliensis菌株 BXG–Z–1及 D. hubeiensis菌株均为强致

病力菌株。分析百香果不同发育阶段真菌微生物多样性，结果表明，百香果花、百香果幼果、百香果成熟果实

真菌 OTU数量分别为 26、23、20， Simpson指数为 0.095~0.113，真菌群落多样化程度低；Shannon指数均低于

0.5，真菌微生物类群落分布均匀程度低，与之相对应的，Microdium spp.相对丰度在百香果不同发育阶段均超过

90%；百香果花中 Cladosporium spp.、Ruinenia spp.相对丰度最高，幼果时降至最低，至成熟果实期又再次上

升；百香果花中 Trichoderma spp.、Bipolaris spp.、Amanita spp.、Monilinia spp.、Cercospora spp.相对丰度显著高

于百香果幼果的，并随着果实发育成熟降至最低。 
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Identification of fungal pathogens causing rot disease of purple passion  

fruit (Passiflora edulis) in Guizhou and its correlation with fungal microbial 

community at various developmental stages of purple passion fruit 

LEI Jiqing，SHI Yingna，BA Liangjie，JI Ning，WANG Rui* 

(Food Science and Engineering College, Guiyang University, Guiyang, Guizhou 550005, China) 

Abstract: Fungal pathogens causing rot disease of purple passion fruit in Guizhou were isolated, morphology and 

molecular identification showed 15 pathogen strains belonged to Lasiodiplodia brasiliensis, Fusarium proliferatum, 

Diaporthe tectonendophytica, Diaporthe unshiuensis, D. tectonae and D. hubeiensis. Pathogenicity study revealed that 1 

strain showed weak virulence, 4 strains showed moderate virulence, 4 strains showed fairly strong virulence, and 6 strains 

showed strong virulence. Lasiodiplodia brasiliensis strain BXG-Z-1 and D. hubeiensis strains showed strong virulence. 

Diversity analysis of fungal communities at different periods of development of purple passion fruit showed that fungal 

community OTUs of purple passion fruit in fruit flowers, young fruits and mature fruits were 26, 23 and 20 respectively, 

while simpson index ranged from 0.095 to 0.113, which indicated low richness of fungal community. Shannon index of 
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all samples was below 0.5, indicating low evenness of fungal community, and correspondingly, relative abundance of 

Microdium spp. exceeded 90% at different growth period of passion fruit. However fungi with low relatively abundance 

have significant changes during different growth periods of purple passion fruit: relative abundance of Cladosporium 

spp., and Ruinenia spp. in the flower stage of passion fruit were the highest, and decreased to the lowest in young fruit 

stage, and increased again in mature fruit stage, while relative abundance of Trichoderma spp., Bipolaris spp., Amanita 

spp., Monilinia spp. and Cercospora spp. in flower stage were significantly higher than that in young fruit stage, and 

further decreased to the lowest at maturity stage.  

Keywords: purple passion fruit; pathogenic bacteria; microbial diversity; Guizhou 

 

百香果(Passiflora edulis)原产于南美洲[1]，现

已在中国海南、福建、广西、四川及贵州等地大

面积种植。近年来，百香果果腐病害发生加剧，

严重影响了果实的贮藏期与货架期，产业经济损

失较大[2]。百香果不同种植区果腐病病原真菌种属

有差异：巴西学者于 2002 年研究多种水果炭疽病

时指出 Colletotrichum gloeosporioides 可引起紫皮

百 香 果 果 腐 病 [3] ； 2003 年 报 道 Fusarium 

semitectum[4]可引起紫皮百香果果腐病；2021 年鉴

定广州湛江市售百香果果腐病病原为 Lasiodiplodia 

theobromae[5]；2021 年鉴定海南黄皮百香果果腐病

原菌为 Colletotrichum brevisporum[6]；2022 年报道

广西种植百香果果腐病原菌为 Phytophthora 

nicotianae[7]；2021 年福建学者系统研究了其种植

区内紫皮百香果及黄皮百香果病原菌，鉴定 Fusa- 

rium kyushuense、 Fusarium concentricum、 Colletot- 

richum truncatum 和 Alternaria alternata可引起 2种

百香果果腐病，其中 Fusarium kyushuense 、

Fusarium concentricum、Colletotrichum truncatum

和 Alternaria alternata是侵染力最强的菌种[8]。 

通过组学技术研究微生物群落与植物病原体

之间的关系发现，微生物群落结构及多样性水平

与对病原体的抵抗力有关[9]。笔者对贵州紫皮百香

果果腐病原菌进行分离鉴定和致病性测定，分析

百香果不同发育阶段的真菌群落结构及多样性与

紫皮百香果果腐病原的关系，以期为贵州地区紫

皮百香果采后病害的防控提供依据。 

1 材料与方法 

1.1 材料 

2021—2022 年，从贵州省罗甸县、从江县、安

龙县、晴隆县多个紫皮百香果种植基地采集成熟度

一致、大小均一的健康百香果的花、幼果(坐果后

20 d青色果实)及成熟果实(坐果后 65 d紫色果实)。 

1.2 方法 

1.2.1 百香果果腐病病原菌的鉴定 

健康成熟果实置于室温(20~25 ℃)下至发病，

果实表面用 75%乙醇消毒 5 min，挑取少量病健交

界组织放入 PDA平板中，25 ℃电热恒温培养箱培

养，挑取单菌菌落连续传代培养 2~3 代后进行单

孢或单菌丝纯化。将分离纯化得到的病原菌按照

柯赫氏法则进行有伤和无伤反接试验[10]，接种果

实置于 28 ℃恒温恒湿培养箱避光培养 7 d，记录

发病情况；重复 3次[10]。 

纯化后病原菌株接种于 PDA平板，28 ℃培养

3～15 d，观察并记录菌落生长情况，于光学显微

镜下观察其菌丝和分生孢子形态，根据病原菌形

态学特征鉴定病原菌种属[10]。 

采用高效植物基因组 DNA 提取试剂盒

DP350(天根生化科技(北京)有限公司)提取病原菌

DNA，以病原菌基因组 DNA 为模板，使用 ITS1

上游引物 5'–TCCGTAGGTGAACCTGCGG–3'和

ITS4 下游引物 5'–TCCTCCGCTTATTGATATGC–

3'、EF1–728 上游引物(5'–CATCGAGAAGTTCGA 

GAAGG–3'和 EF1–986 下游引物 5'–TACTTGAAG 

GAACCCTTACC–3' (生工生物工程(上海)股份有限

公司合成)进行 PCR 扩增，扩增产物交由生工生物

工程(上海)股份有限公司测序，得到目标基因片

段。运用 NCBI/BLAST 进行同源性差异分析，下

载模式菌株及相关菌株序列，利用 phylosuite 建立

多基因联合系统发育树[11]。 

1.2.2 百香果病原菌致病性的测定 

将鉴定的病原菌传代培养 3 d，用于致病性测

定。选取健康百香果果实，75%乙醇浸泡 5 min，

灭菌水洗净，置于通风橱吹干，5 mm 打孔器打孔

果皮，取病原菌饼置于果皮孔中，接种果实置于灭

菌塑料盒中，28 ℃恒温、相对湿度70%培养 7 d，
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十字交叉法测量病斑直径，重复 3次。 

1.2.3 百香果不同发育阶段真菌微生物多样性分析 

以百香果花全花、果实果皮作为基因组材料，

选用 ITS1 区域进行扩增，扩增产物基于 Illumina 

HiSeq 4000 平台进行高通量测序[12]，测序后使用

QIIME进行生物信息学分析，按照 97%的阈值划分

分类操作单元(OTU)[13]，随后使用 RDP 分类器进

行物种注释[14]。采用 QIIME 自带脚本计算样品的

α 多样性指数；运用 vegan 分析 β 多样性[15]；使用

funguild进行真菌基因功能预测[16]。 

1.3  数据分析 

试验数据使用 IBM SPSS statistics 23软件进行 
 

统计学分析，选用新复极差法进行多重比较；采

用组间连接进行聚类分析。 

2  结果与分析 

2.1  贵州紫皮百香果果腐病病原菌的鉴定结果 

2.1.1 病原菌的形态学 

健康百香果果实贮藏至发病后进行病原菌分

离纯化，根据柯赫氏法则进行反接试验，确定病

原菌15株，均为有伤接种后发病(图1–1、图1–2、

图 1–3)。发病果实呈果腐病典型特征：接种处果

实凹陷，不规则褐色病斑随接种时间延长不断扩

大，病斑处果皮变软，切开果实可见果皮内部腐

烂变黑。 

 

       1~3 反接果实；4~6 菌落；7~9 孢子囊/孢子。 

图 1 紫皮百香果果腐病症状及病原菌的分离鉴定 

Fig.1 Symptoms of rot disease in passion fruit and isolation and identification of the pathogens 
 

根据果腐病形态学特征可将 15 株病原菌分为

3 类：菌株 BXG–12 的菌落呈白色绒毛状，致密，

基底为淡黄色(图 1–4)，分生孢子镰刀型、多隔(图

1–7)，初步鉴定为镰刀菌属 (Fusarium)；菌株

BXG–Z–1 的菌落初为灰白色，后变为灰褐至褐灰

色(图 1–5)，基底为黑色，培养后期可产生子座，

子座内可见球状黑褐色分生孢子器(图 1–8)，初步

鉴定为二孢菌属 (Lasiodiplodia)；菌株 BXG–W–

2、BXG–Z–2、BXG–2、BXG–8、BXG–W–3、

BXG–clo2–7、BXG–clo2–10、BXG–W–3、BXG–

W–13、BXG–clo2–9、BXG–9、BXG–clo2–8 和

BXG–14 的菌落为白色，致密轮盘状或白色絮状，

基底为灰褐色(图 1–6)，纺锤形分生孢子(图 1–9)，

初步鉴定为间座壳属(Diaporthe)。 

1 2 3 

4 5 6 

7 8 9 
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2.1.2 病原菌分子生物学鉴定 

提取病原菌基因组 DNA ，扩增 rDNA–

ITS(GeneBank序列号 OP209960–OP209972)及 EF–

1α序列，基于 rDNA–ITS、EF–1α基因序列构建多

基因联合系统发育树，对病原菌进行分子生物学

鉴定。多基因联合分析将菌株鉴定至种(图 2)：菌

株 BXG–Z–1 被鉴定为 Lasiodiplodia brasiliensis；

菌株 BXG–12 被鉴定为 Fusarium proliferatum；菌

株 BXG–W–2、BXG–Z–2 被鉴定为 Diaporthe tec- 

tonendophytica；BXG–2 被鉴定为 D. unshiuensis; 

BXG–clo2–10、BXG–W–6、BXG–clo2–7被鉴定为

D. tectonae；BXG–8、BXG–W–3、BXG–W–13、

BXG–clo2–9、BXG–9、BXG–clo2–8、BXG–14 被

鉴定为 D. hubeiensis。分子生物学鉴定结果与形态

学鉴定结果一致。 

 

图 2  基于 ITS、EF–1α基因的贵州紫皮百香果果腐病病原菌联合系统发育树 

Fig.2 Phylogeny analysis of pathogens causing rot disease of passion fruit based on ITS and EF-1α genes 
 

2.2 百香果果腐病病原菌致病性的差异 

测量得到果实病斑直径(表 1)，分析病原菌致

病性差异，接种 Lasiodiplodia brasiliensis菌株发病  

果实病斑直径为(44.37±4.33) mm，接种 Fusarium 

proliferatum 菌株发病果实病斑直径为(19.46±3.58) 

mm，接种 Diaporthe sp.菌株发病果实的病斑直径

为 36.31~53.71 mm，不同菌属致病性存在差异。 
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表 1 紫皮百香果果腐病病原菌菌株的病斑直径 

Table 1 Pathogenicity identification for the pathogens causing rot 

disease of passion fruit based on diameter of spot lesion 

   病原菌  菌株 来源 病斑直径/mm 

Fusarium proliferatum BXG–12 罗甸 (19.46±3.58)a 

Lasiodiplodia brasiliensis BXG–Z–1 罗甸 (44.37±4.33)c 

Diaporthe unshiuensis BXG–2 罗甸 (42.21±6.77)c 

Diaporthe tectonendophytica BXG–Z–2 罗甸 (36.31±10.98)b 

 BXG–W–2 安龙 (39.66±3.98) b 

Diaporthe tectonae BXG–clo2–7 罗甸 (39.13±6.60) b 

 BXG–clo2–10 罗甸 (53.71±4.78)d 

 BXG–W–6 从江 (38.34±4.34)b 

Diaporthe hubeiensis BXG–clo2–8 罗甸 (45.94±0.93)c 

 BXG–clo2–9 罗甸 (51.03±0.98)d 

 BXG–8 安龙 (46.24±1.45)c 

 BXG–9 罗甸 (47.43±1.52)c 

 BXG–14 从江 (53.06±1.95)d 

 BXG–W–3 晴隆 (46.04±3.57)c 

 BXG–W–13 罗甸 (47.07±7.37)d 

同列数据不同字母表示菌株间差异有统计学意义(P<0.05)。 
 

为了解致病性差异是否存在菌属特异性，采

用聚类分析对病斑直径作系统聚类，根据聚类分

析结果(图 3)，将致病菌株致病力分为弱致病力菌

株 1 株(BXG–12)、中致病力菌株 4 株(XG–W–2、

BXG–clo2–7、BXG–Z–2、BXG–W–6)、较强致病

力菌株 4株(BXG–clo2–10、BXG–clo2–9、BXG–W–

13、BXG14)、强致病力菌株 6 株(BXG–9、BXG–8、

BXG–W–3、BXG–clo2–8、BXG–2、BXG–Z–1)。

菌株致病力强弱与菌属没有相关性。 

 

      使用平均联接(组间)的谱系图 

     重新标度的距离聚类组合 

0                 5                10              15                20              25 

                   

图 3 菌株致病性差异系统聚类 

Fig.3 Clustering analysis of differences in pathogenicity among 

pathogen strains 
 

2.3  紫皮百香果不同发育阶段真菌微生物群落特征 

2.3.1 紫皮百香果不同发育阶段的真菌微生物群

落多样性 

采集不同发育阶段贵州健康紫皮百香果，扩

增基因组 ITS1 序列，对不同发育阶段百香果真菌

微生物群落进行 α 多样性分析，结果(表 2)表明，

预估类群数(ACE、Chao1 值)与注释物种数量一

致，样本可信度高；各发育阶段真菌群落辛普森

指数为 0.095~0.113，说明贵州地区百香果真菌微

生物类群多样化程度低；真菌微生物群落香农指

数均低于 0.500，说明不同发育阶段百香果微生物

类群分布均匀程度低。 

表 2 紫皮百香果不同发育时期的真菌群落 α多样性指数 

Table 2 Alpha diversity of fungal communities at different developmental stages of purple passion fruit 

样品 物种数量 香农指数 辛普森指数 Chao1 ACE 检测类群数 PD whole tree 

花 26 0.401 0.113 26 26 1 2.066 

幼果 23 0.338 0.095 23 23 1 1.769 

成熟果实 20 0.351 0.100 20 20 1 1.466 

 

2.3.2 紫皮百香果不同发育阶段的真菌微生物群

落结构 

通过对基因组 ITS1 序列进行注释，发现开花

期、幼果期、成熟果实真菌菌属数量分别为 26、

23、 20；相对丰度排名前 10 的真菌分别为

Microidium phyllanthi、 Trichoderma harzianum、

Bipolaris sp.、Cladosporium sp.、Blumeria sp.、

Cladosporium sphaerospermum、Amanita oberwinkl- 

erana、Monilinia linhartiana、 Ruinenia sp.、

Cercospora sp.及 Microdium sp.(表 3)，其中 Microi- 

dium phyllanthi 相对丰度在 3 个发育阶段均超过

90%，健康百香果真菌群落均未观察到百香果果腐

病病原真菌，病原真菌不是健康百香果花、幼

果、成熟果实的优势菌属。 

为了解不同生育阶段百香果微生物群落结构

的差异，绘制OUT相对丰度聚类热图，结果表明， 

BXG–Z–1 

BXG–W–13 

BXG–8 

BXG–clo2–8 

BXG–9 

BXG–W–6 

BXG–W–3 

BXG–14 
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表 3 紫皮百香果不同发育时期真菌微生物群落的相对丰度 

Table 3 Relative abundance of fungal communities at different 

developmental stages of purple passion fruit 

    物种 
相对丰度 

花 幼果 成熟果实 

Microidium phyllanthi 9.93E–01 9.95E–01 9.95E–01 

Trichoderma harzianum 3.88E–03 2.96E–03 2.46E–03 

Bipolaris sp. 5.99E–04 4.28E–04 3.42E–04 

Cladosporium sp. 4.96E–04 3.25E–04 3.42E–04 

Blumeria sp. 3.08E–04 3.25E–04 3.42E–04 

Cladosporium sphaerospermum 3.42E–04 1.54E–04 3.25E–04 

Amanita oberwinklerana 3.08E–04 1.54E–04 1.37E–04 

Monilinia linhartiana 3.08E–04 0.00E+00 0.00E+00 

Ruinenia sp. 2.05E–04 1.03E–04 2.22E–04 

Cercospora sp. 2.22E–04 0.00E+00 0.00E+00 

其他 3.77E–04 2.57E–04 3.59E–04 

 

随着百香果的日益成熟，Microidium sp.、Blumeria 

sp.的相对丰度增加，百香果花中 Trichoderma 

sp.、Bipolaris sp.、Amanita sp.、Monilinia sp.、

Cercospora sp.相对丰度高于幼果和成熟果实的。

聚类分析显示，幼果与成熟果实微生物群落结构

较接近，百香果花的微生物群落结构与幼果、成

熟果实的差异较大(图 4–A)。为了解百香果花、幼

果、成熟果实微生物群落结构差异，绘制矩阵热

图(图 4–B)：图中方格中数字表示样本两两之间的

相异系数，相异系数越小的 2 个样本，物种多样

性的差异越小；同一方格中，上下 2 个值分别代 

 
β多样性 

图 4 紫皮百香果不同生育期的真菌微生物群落 

Fig.4 Microbial communities at different developmental stages 

of purple passion fruit 
 

表 Weighted Unifrac 和 Unweighted Unifrac 距离；

花与成熟果实、幼果的 Weighted Unifrac 距离均为

0.001，成熟果实与幼果的 Weighted Unifrac距离为

0.000；花与成熟果实的 Unweighted Unifrac距离为

0.290 ，与幼果的 Unweighted Unifrac 距离为

0.144，成熟果实与幼果的 Unweighted Unifrac距离

为 0.171；表明当考虑微生物群落中物种绝对丰度

时，百香果不同发育阶段的真菌微生物群落结构

存在统计学差异。 

2.3.3 紫皮百香果不同发育阶段真菌群落功能预测 

通过 FunGuild 进行真菌群落功能预测，植物

病原真菌相对丰度在不同发育阶段百香果真菌群落

中超过 90%(图 5–A)；进一步绘制热图进行功能相

对丰度聚类分析，发现植物病原真菌相对丰度随着

百香果成熟显著增加，与 Microidium sp.、Blumeria 

sp.变化趋势一致，然而，Blumeria sp.、Microidium 

sp.均为白粉病病原菌，未见引起百香果采后果实腐

烂的报道，研究也未分离到 Microidium sp.、

Blumeria sp.；内生–病原共生真菌随着百香果成熟

丰度与 Cladosporium sp.变化趋势一致(图 5–B)。 

A 
 

B  

图 5  紫皮百香果不同生育期的真菌群落功能的预测 

Fig.5 Function prediction for microbial communities at different 

developmental stages of purple passion fruit 
 

3 结论与讨论 

分离鉴定出贵州紫皮百香果采后腐烂病致病菌

为巴西可可毛色二孢菌(Lasiodiplodia brasiliensis)、
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层出镰孢菌 (Fusarium proliferatum)、间作壳菌

(Diaporthe tectonendophytica、D. unshiuensis、D. 

tectonae 及 D. hubeiensis)。不同菌株致病力存在差

异，D. hubeiensis 各菌株均为强致病力菌株；百香

果花、幼果、成熟果实菌属数量分别为 26、23、

20，辛普森指数为 0.095~0.113，真菌群落多样化

程度低；香农指数均低于 0.500，真菌微生物类群

分布均匀程度低；相对丰度低的真菌菌属在百香果

生长不同发育阶段变化显著。 

致 病菌致 病性 研究表 明， Lasiodiplodia 

brasiliensis 、 Fusarium proliferatum 、 Diaporthe 

tectonendophytica、D. unshiuensis、D. tectonae 及

D. hubeiensis 具有致病性；致病真菌在受伤的紫皮

百香果上引起显著的腐烂症状，但未在无伤紫皮

百香果上引起腐烂。15 株致病菌菌株的致病力存

在差异：弱致病力菌株 1株，中致病力菌株 4株，

强致病力菌株 6株，较强致病力菌株 4株。广西黄

金百香果致病菌为可可毛色二孢菌 Lasiodiplodia 

spp.[10]；福建紫皮和黄金百香果采后腐烂病致病菌

为镰刀菌 (Fusarium sp.)、链格孢菌 (Alternaria 

sp.)、枝孢菌(Cladosporium sp.)，其中，优势致病

菌为镰刀菌[8]。本研究结果表明，贵州紫皮百香果

采后腐烂病致病菌为巴西可可毛色二孢菌、层出

镰孢菌、间作壳菌，优势致病菌为间作壳属。这

说明贵州、福建、广西百香果采后腐烂病致病菌

种类及致病优势菌群存在差异。 

生物及其相关的微生物形成一个全息体，生

物是由细菌、古细菌和多种真核生物组成的共同

进化的物种组合[18]。植物对病原体入侵的抵抗力

与其微生物群落结构及多样性水平有关，拥有较

高本土微生物多样性的品种对病原微生物的定殖

具有更好的抗性[19–20]。贵州百香果不同发育阶段

真菌群落多样化程度低，类群分布均匀度低，或

是导致贵州地区百香果果腐病害发病率逐年升高

的生态因素。 

病原体入侵伴随着微生物群落结构的改变[21]。 

KIM 等[22]研究采前健康花椰菜与采后病害花椰菜

的微生物群落，结果显示采收后病害样品真菌群

落结构显著改变，病原微生物的种类增多、相对

丰度增加，提示采后贮藏环境的改变及植株生理

代谢导致的微生物群落真菌结构改变或是采后病

原菌富集的原因。本研究结果显示，百香果不同

发育阶段 Microdium sp.相对丰度均超过 90%，不

同时期健康百香果真菌群落均未观察到百香果果

腐病病原真菌，提示病原真菌在健康百香果中的

相对丰度低，健康百香果在贮藏过程中生理状态

的改变导致病原真菌富集而出现果腐病症状。 

运用 FunGuild 进行真菌群落功能预测，植物

病原真菌相对丰度在不同发育阶段百香果真菌群

落中超过 90%，而 Microdium sp.相对丰度在百香

果不同发育阶段均超过 90%；绘制热图显示，植

物病原真菌相对丰度随着百香果成熟显著增加，

与 Microidium sp.、Blumeria sp.变化趋势一致。

Blumeria sp.、Microidium sp.引起多种植物发生白

粉病害[23–26]，但尚未有 Microdium sp.、Blumeria 

sp.引起百香果采后果实腐烂的报道。本研究结果

显示，Microidium sp.和 Blumeria sp.为健康百香果

花、幼果及成熟果实的核心菌群。LIU 等[27]通过

热处理和微生物群自/交叉再接种，比较不同土壤

特性与百合健康状况之间的因果关系，认为健康

百合植株土壤中核心真菌的相对丰度与疾病发病

率和病原体相对丰度呈显著负相关，可能是潜在

的病害抑制剂。健康百香果核心真菌 Microidium 

sp.和 Blumeria sp.或许是潜在的百香果果腐病原菌

拮抗菌，它们是否对病原真菌具有抑制作用，有

待进一步研究。 
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