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专论与综述 

豆类炭疽病病原物种类及其发生研究进展 

刘勇  叶鹏盛*  曾华兰  孙小芳  何炼  华丽霞  蒋秋平  何晓敏  王明娟  张敏 
四川省农业科学院经济作物育种栽培研究所  四川 成都  610300 

摘  要：炭疽病是重要的世界性植物病害，造成大豆、绿豆等品质变劣，产量损失严重。本文综述

了国内外大豆炭疽病的发生情况、炭疽菌种类及其特征，为了解该病的流行病学和科学防治提供理

论依据。 
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Research progress on pathogen species and occurrence of bean 
anthracnose 
LIU Yong  YE Pengsheng*  ZENG Hualan  SUN Xiaofang  HE Lian  HUA Lixia  
JIANG Qiuping  HE Xiaomin  WANG Mingjuan  ZHANG Min 

Industrial Crop Research Institute of Sichuan Academy of Agricultural Sciences, Chengdu, Sichuan 610300, China 

Abstract: Anthracnose is a major plant disease prevalent around the globe, which causes quality 
deterioration and serious yield losses of soybean and mungbean. This paper summarized the occurrence, 
pathogen species, and characteristics of soybean anthracnose at home and abroad, aiming to provide a 
theoretical basis for understanding the epidemiology and scientific control of this disease. 

Keywords: soybean, anthracnose, pathogen, conidium 

大 豆 炭 疽 病 是 由 炭 疽 菌 属 (Colletotrichum 

Corda)的一些真菌种引起的，主要有由平头炭疽

菌等病原菌引起的 8 种症状类型，普遍发生于巴

西 、印度、美国南部及中国等。潮湿温暖条件

下，炭疽病病害症状明显，病情严重度增加，导致

美国南部地区种子产量损失 16%−26%，泰国大豆

产量损失 30%−50%，印度大豆产量损失甚至可达

100%，导致大豆减产 16%−100%[1]。1996−2007 年，

大豆炭疽病造成阿根廷、巴西、中国和美国等 8 个

大豆主要生产国产量损失达 2 540 万 t，其中，产

量损失最大的是中国，累计达 1 660 万 t，其次是

美国和印度，分别累计 490 万 t 和 117 万 t[2]。

2003−2005 年大豆炭疽病成为美国 15 个南部州地

区的十大重要大豆病害之一，是重要的世界性植
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物病害[3]。 

根据前人的研究，能够引起大豆炭疽病的病

原菌有：平头炭疽菌(Colletotrichum truncatum)[4]，

有性态未知；短孢炭疽菌 (C. brevisporum)[5]，

有性态未知；毁灭炭疽菌(C. destructivum)[6-7]，

有 性 态 (Glomerella glycines) ； 胶 孢 炭 疽 菌       

(C. gloeosporioides)[8-10]，有性态(G. cingulata)；

球炭疽菌(C. coccodes)[11]，有性态未知；禾生炭

疽菌(C. graminicola)[12]，有性态(G. graminicola)；

剪炭疽菌(C. cliviae)[13]；兰生炭疽菌(C. chlorophyti)；

黑线炭疽菌(C. dematium)等。大豆炭疽病是种传

病害，可以侵染任何生育期的大豆，从种子至苗

期再到收获期均可发病，感染种子使其变色且可

能失去发芽能力[14]，也可能在发芽期间死亡[15]，

苗期引起大豆死苗，成株期可危害茎秆、豆荚，

造成植株过早落叶，导致大豆品质变劣[16]、产量

下降[17-19]。 

炭疽病的控制管理包括减少侵染源、施用杀

菌剂、非寄主轮作和种植无致病性种子，病害循

环和侵染过程包括越冬孢子的初次侵染、孢子萌

发、分生孢子盘和孢子的产生，或病株组织菌丝

体对植物的初次侵染、附着胞和侵染钉的发育、

宿主组织的渗透和菌丝定殖[20]。因此，掌握引起

大豆炭疽病的病原物种类及其特征，明确不同大

豆产区引起大豆炭疽病的炭疽菌种类和分布是了

解该病流行病学和指导综合防治策略的基础，对

确保化学防治的成功和培育抗炭疽病大豆品种至

关重要，为该病的科学防治提供理论依据。因

此，本文对国内外大豆炭疽病的发生情况、炭疽

菌种类及其特征进行了综述和讨论。 

1  平头炭疽菌(Colletotrichum truncatum) 

1961 年，由平头炭疽菌引起的大豆炭疽病首

次报道发生于巴西的南里奥格兰德州并迅速流行

于 塞 拉 多 草 原 等 中 西 部 大 草 原 地 区 [21] ， 随 着 

2001 年大豆锈病病原菌 Phakopsora pachyrhizi 传

入巴西，大豆开始定期喷洒农药，炭疽病作为  

一种继发性病害持续存在，长期对大豆产量造成

严重的损失，据报道，巴西北部大豆炭疽病发病

率每增加 1%便造成 90 kg/hm2 的产量损失[22]。在

21 世纪 10 年代，大豆炭疽病再次发生于巴西并造

成重大损失[23]。目前的重大损失报告可能与病原

菌固有的种间或其他变异性、气候和文化因素有

关，也可能与主要商业大豆品种的基因构成变化

有关。因此，学者们不断开展研究来阐明致病因

子的性质和分布等[24]。 

平头炭疽病由荷兰学者于2009年再次鉴定[25]，

并指出该病原菌是引起大豆炭疽病最主要的病原

菌[26]。在 PDA 培养基上病原菌菌落颜色为浅灰色

到深灰色，孢子堆为橙色或米橙色，培养 7 d 后

菌落直径为 3.0−9.0 cm。该病菌表现出 3 种类型

的产孢方式，即由菌丝末端的分生细胞形成分生

孢子、分生孢子盘形成分生孢子以及直接由可育

的刚毛形成分生孢子。分生孢子单胞，镰状，透

明，无隔膜(图 1)，平均大小为(19.0−26.5) μm× 

(3.0−4.5) μm。 

 

 
 
图 1  平头炭疽菌在显微镜下的形态学特征[24] 
Figure 1  Morphological characteristics of Colletotrichum 
truncatum under the microscope[24] 
注：A：分生孢子盘；B：分生孢子盘和分生孢子；C：刚毛和

分生孢子；D、E：分生孢子；F：附着胞。比例尺：A：100 μm；

B–F：10 μm 

Note: A: Acervuli; B: Acervuli and conidia; C: Setae and 
conidia; D, E: Conidia; F: Appressoria. Scale bars: A: 100 μm; 
B–F: 10 μm 
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2  兰生炭疽菌(Colletotrichum chlorophyti) 

2012 年 ， 美 国 科 学 家 Yang 等 首 次 报 道     

C. chlorophyti 侵染大豆引起大豆炭疽病[27]，随后

2013 年发现该菌可以侵染大豆种子[28]。2017 年，

我国河北检验检疫局京唐港办事处植物检疫实验

室从进口的乌拉圭大豆的残留茎秆上分离并鉴定

出该菌，为我国口岸首次截获[29]。2019 年，Sun

等[30]研究发现该菌侵染我国北苍术。 

在 PDA 培养基上，该菌菌落圆形，边缘整

齐，呈灰白色，气生菌丝毡状或绒状，紧贴培

养基生长，培养 3 d 后菌丝开始变黑，7 d 后黑

色菌落满皿(图 2A、2B)；厚垣孢子在培养 3 d 后

开始产生，单生或串生于菌丝顶端或中间，黄

褐色至黑褐色，多数球形，光滑，平均大小为

7.5 μm×7.5 μm (图 2C)；分生孢子单胞，无色，新

月形或镰刀状，一端尖锐，另一端较钝，平均大

小为 19.4 μm×3.6 μm (图 2D)，无附着胞产生[27]。 

3  胶 孢 炭 疽 菌 (Colletotrichum 

gloeosporioides) 

由胶孢炭疽菌引起的炭疽病是大豆豆芽最严

重的病害之一[31]。2013 年，胶孢炭疽菌首次被报

道侵染马来西亚大豆，造成茎弯曲生长或环绕，

顶梢枯死，随后叶片和茎上形成黑色病斑，豆荚

被感染则出现红棕色病斑[9]。发病后期，病斑中

出现大量的表皮尖刺，在相对湿度较高的时期出

现黏液样的分生孢子团。 

病原菌 PDA 培养物最初为白色，随后逐渐变

为灰褐色、粉红色、红褐色(图 3A)；在相对湿度较

高的环境下培养一段时间后，产生针状花絮子囊

孢子，大小为(13−26) μm×(4−8) μm；培养 12 d 后产

生分生孢子，分生孢子直，圆柱形，透明，无隔，

两端圆形，大小为(8−16) μm×(2−6) μm (图 3C)[9-10]。 

4  毁灭炭疽菌(Colletotrichum destructivum) 

大豆是阿根廷最主要的作物，由毁灭炭疽菌

引起的大豆炭疽病同大豆黑斑病、大豆紫斑病和

大豆叶斑病等病害在大豆生长后期发生严重，造

成重大损失 [32]。大豆炭疽病病原菌侵染豇豆，

造 成 其 叶 和 茎 的 蛋 白 质 含 量 从 34.91% 降 至

20.40%、脂肪含量从 5.42%降低至 2.15%[33]，种

子中蛋白质损失 28.95%、碳水化合物和脂肪损

失 22.55%[34]。 

病原菌菌落正面由灰黑色变为黑色，而背面

则由棕色变为深黑色；菌落生长呈放射状、圆

形、脂肪状、颗粒状，气生菌丝稀疏，最初呈白

色(图 4A)；气生菌丝中散布有大量的针状突起，

呈圆形或近圆形，深褐色，具刚毛(图 4B)；分生

孢 子 单 细 胞 ， 透 明 ， 圆 柱 形 ， 微 弯 ， 大 小 为

(13.2–20.2) μm×(3.1–5.2) μm (图 4C)[35]。 

 

 
 
图 2  兰生炭疽菌形态特征[27] 
Figure 2  Morphology of Colletotrichum chlorophyti[27]  
注：A：在 PDA 培养基上培养 3 d 的菌落；B：在培养基上培养 7 d 的菌落；C：厚垣孢子；D：分生孢子 

Note: A: Colonies on PDA medium (3 d); B: Colonies on PDA medium (7 d); C: Chlamydospores; D: Conidia  
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图 3  胶孢炭疽菌形态特征[10] 
Figure 3  Morphology of Colletotrichum gloeosporioides[10] 
注：A：在 PDA 培养基上的菌落；B：子囊孢子形态；C：分生孢子形态 

Note: A: Colonies on PDA medium; B: The ascospore morphology of C. gloeosporioides; C: The conidial morphology of            
C. gloeosporioides 
 

 
 
图 4  毁灭炭疽菌形态特征[35] 
Figure 4  Morphology of Colletotrichum destructivum[35] 
注：A：在 PDA 培养基上的正反面菌落形态；B：分生孢子盘和刚毛；C：分生孢子 

Note: A: Colony morphology at the obverse and reverse sides on PDA medium; B: Acervuli and setae; C: Conidia 
 

5  球炭疽菌(Colletotrichum coccodes) 

1998 年，由球炭疽菌引起的大豆炭疽病首次

报道发生于美国[11]，该病原菌宿主范围广，危害

严重，以茄科作物为主，对作物种子的侵染率达

14%。据调查，在苘麻-大豆种植田块，该菌侵

染大豆，在植株上产生黑斑，坏死茎上形成菌

核，造成大豆产量损失可达 23%[36]。同时，该菌

还被报道侵染辣椒[37]和豌豆[38]，造成严重的产量

损失。 

病原菌在 PDA 培养基上的菌落最初为白色

(图 5A)，随着培养时间的延长逐渐变黑(图 5B、

5C)，16 d 后产生大量黑色的小菌核(图 5D)；分生

孢子透明、无隔，圆柱状、有水滴状小斑点，两端

圆形，孢子大小为(15.5−21.3) μm×(3.6−5.3) μm；

附着胞椭圆形至卵球形，不规则分裂或弯曲[39]。 

6  禾生炭疽菌(Colletotrichum graminicola) 

禾生炭疽菌较少被报道侵染大豆，其主要侵

染玉米茎和叶，是引起玉米叶枯炭疽病和茎腐炭

疽病的半营养真菌，造成玉米产量严重损失[40]。

该菌侵染宿主引起炭疽病主要通过 3 个阶段，首

先是入侵前宿主表面形成附着胞，然后通过营养

生长定殖在宿主活细胞内，最后造成宿主细胞死

亡出现发病症状[41-42]，形成窄直形或椭圆形水浸

状病斑，随着病情发展，病斑变为褐色至淡红褐

色，最后变暗褐色至黑色，茎或叶表面上生有小

黑点(分生孢子盘)。有时病斑合并成相当大的暗

褐色至亮黑色、稍凹陷的斑块或条斑。研究发

现，添加脲酶抑制剂乙酰羟肟酸可保护作物免受 
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图 5  球炭疽菌形态特征[39] 
Figure 5  Morphology of Colletotrichum coccodes[39] 
注：A：在 PDA 培养基上培养 5 d 的菌落；B、C：在 PDA 培养基上培养 10 d 的菌落；D：PDA 培养基上形成的菌核；E：分生

孢子 

Note: A: Colony on PDA after 5 days; B, C: Colonies on PDA after 10 days; D: Microsclerotia formed on PDA; E: Conidia 
 

该病原菌侵染，从而降低炭疽病发病率[43]。 

禾生炭疽菌分生孢子盘黑褐色，呈盘形或

垫状，盘上密生棍棒状单细胞的分生孢子梗，无

色至淡褐色，平滑，疏松排列成栅栏状(图 6A)；

梗顶生分生孢子，分生孢子有镰刀形和卵圆形 

2 种[44]。镰刀形孢子有时略直，单胞无色，大小

为(12−16) μm×(2.5−5.5) μm (图 6B)；卵圆形孢子

单胞无色，大小为(9.8−41.5) μm×(2.3−7.7) μm[45]。 

7  剪炭疽菌(Colletotrichum cliviae) 

2017 年，由剪炭疽菌引起的大豆炭疽病首次

报道发生于巴西 [13]，侵染大豆造成叶片和茎坏

死，病斑平均大小为 4.26 mm。该病原菌使大豆

种子发芽率降低 44%−55%，对大豆豆荚的致病性

低于平头炭疽菌，在大豆茎上病斑显著小于由平

头炭疽菌侵染形成的病斑[46]。在巴西，该菌还被

报道侵染利马豆[47-48]和芒果[49]。同时，通过国内 

 
 
图 6  禾生炭疽菌形态特征[45] 
Figure 6  Morphology of Colletotrichum graminicola[45] 
注：A：分生孢子盘(135×)；B：附着胞(750×)；C：分生孢子

(670×) 
Note: A: Acervulus (135×); B: Appressoria (750×); C: Conidia 
(670×) 
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外分离菌的单倍型多样性分析和真菌寄主范围测

定表明，剪炭疽菌可能为巴西高原地区特有。 

剪炭疽菌在 PDA 培养基上形成灰色到深灰

色的菌落(图 7A)，生长迅速，即使在 30−33 °C

的条件下其生长速度也显著快于平头炭疽菌，培

养 7 d 后菌丝占满直径为 9 cm 的培养皿，并已经

出现分生孢子；分生孢子单胞，透明，无隔，圆

柱形，末端钝，平均大小为 14.80 μm×4.44 μm  

( 图 7C−7E) ； 附 着 胞 叶 状 或 圆 齿 状 ， 大 小 为  

(10−19) μm×(4−9) μm[46]。 

8  短孢炭疽菌(Colletotrichum brevisporum) 

2020 年，中国江苏南通市首次报道短孢炭疽

菌侵染大豆引起大豆炭疽病，发病率达 65%，造

成大豆产量较 2019 年降低 28%−35%[5]。病原菌侵

染大豆，造成茎和叶中出现不规则的棕色坏死病

变，并明显萎蔫。该病原菌在中国桑树 [50]、巴

西利马豆 [48]和拉丁美洲岛国甜椒 [51]等作物报道

过，其形态特征与 Damm 等[52]报道的短孢炭疽菌

一致。 

短孢炭疽菌在吐温-20 培养基上，菌落直径较

小，大约为 9.21 mm；在 PDA 培养基上，菌落中

心为灰白色，边缘白色，菌丝有隔膜。分生孢子

圆柱形，单胞，平均长度为 15 μm (图 8) [5]。 

9  展望 

南美地区是世界上大豆种植最多的区域，

世界上 50%以上的大豆产于巴西和阿根廷，并

不 断 向 亚 马 逊 南 部 延 伸 [ 5 4 ]。 该 区 域 面 积 约 为   

5 360 万 hm2 [55-56]，多为大豆净作或小麦-大豆连

作栽培，易发生炭疽病。中国大豆常年种植面积

为 841.3 万 hm2。在我国，大豆炭疽病的发生南方

重于北方，尤其是对南方鲜食大豆的生产造成严

重影响，高发病田块病荚率可达 50%以上[4]，严重

影响了鲜食大豆的产量和外观品质，进而造成重

大的经济损失。近年来由于雨水增多，大豆炭疽 

 

 
 
图 7  剪炭疽菌形态特征[46] 
Figure 7  Morphological characteristics of Colletotrichum cliviae[46] 
注：A：菌落形态；B：刚毛子座；C 和 D：刚毛；E：大量分生孢子；F：萌发的分生孢子；G、H：形状各异的附着胞 

Note: A: Fungal colony morphology; B: Stroma setose; C and D: Setae; E: Conidial mass; F: Germinated conidia; G, H: Appressoria of 
varied shapes 
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图 8  短孢炭疽菌形态特征[5] 
Figure 8  Morphological characteristics of Colletotrichum brevisporum[5] 
注：A−C：分生孢子和菌丝形态，标尺为 10 µm；D−E：在 PDA 培养基上菌落形态；F：刚毛，标尺为 10 µm；G：无性繁殖体，

标尺为 100 µm 

Note: A−C: Morphology of C. brevisporum conidia and mycelia, bar: 10 µm; D−E: PDA culture; F: Setae, bar: 10 µm; G: Conidiomata, 
bar: 100 µm 
 

病在我国南方鲜食大豆产区有明显加重的趋势；

2020 年 3 月 该 病 造 成 江 苏 大 豆 产 量 损 失

28%−35%，是威胁大豆生产的重要病害[57]。 

截至目前，国内外大豆炭疽病的主要病原是平

头炭疽菌，其次是球炭疽菌、毁灭炭疽菌、禾生炭

疽菌和胶孢炭疽菌[58]。在我国，大豆炭疽病的主

要病原仍是平头炭疽菌[57,59]，其次是兰生炭疽菌[29]

和胶孢炭疽菌[60]。目前有关大豆炭疽病的研究文

献较多，但研究多集中在大豆炭疽病病害症状的识

别与病原菌分离[18,27,59]、大豆品种抗病性鉴定[57]、

大豆炭疽病防治[61]等方面，曾华兰等也在大豆炭

疽病发生和抗病性鉴定方面进行了初步的探索，描

述了大豆炭疽病的症状类型及发生情况，提出了相

应的防治措施[62]，研究证实由平头炭疽菌引起的

大豆豆荚炭疽病是造成四川大豆减产、品质下降的

主要病害。大豆炭疽菌分子类群和不同菌株的排他

性或半排他性聚集与其地理来源存在着较强的相

关性[63]，由不同病菌引起的大豆炭疽病症状表现

各不相同，发生规律也有所差异。目前，有关大豆

炭疽病病原菌的形态学鉴定和分子生物学鉴定缺

乏一定的研究，而研究表明，不同致病力的炭疽病

分离菌株均可以造成严重的炭疽病，这可能与目前

大豆栽培品种抗病能力较差有关[24]，因此亟需筛

选和培育抗病的大豆品种，而选育和利用抗性品种

的前提是筛选得到优异的抗性资源[57]。目前我国

尚无对炭疽病的免疫品种，因此，明确引起大豆炭

疽病的主要病原物、生物学特征及发生发展规律，

有利于在病害发生关键环节对其进行有效的防治，

降低成本投入。研究证实选育推广抗病品种是防

治大豆炭疽病最经济有效的方法，而品种的抗病

性评价是筛选抗原和选育抗病品种不可缺少的手

段[64]。因此，本团队制定了四川省地方标准《大

豆品种抗炭疽病性鉴定技术规程》，连续多年对来

自四川和重庆的鲜食大豆品种材料进行了大豆炭

疽病的抗性评价，鉴定出中抗材料 3 份，中感材料

22 份，感病材料 6 份[64]。本结果可作为针对性地
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选用抗性材料、筛选抗病品种、育出抗病增产品种

的依据。本文通过明确引起大豆炭疽病的主要病原

物及其特征，综述了 8 种大豆炭疽菌特征特性，有

利于鉴别大豆侵染复合物，为了解该病流行病学和

指导综合防治策略奠定基础，对成功开展化学防治

和培育抗炭疽病大豆品种具有重要意义。 
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