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摘  要：由橡胶树白粉菌（Erysiphe quercicola）引发的橡胶树白粉病是我国天然橡胶产业中的一个重要病害，其对乳

胶产量造成了严重威胁。随着预测预报技术的不断进步，结合 qPCR 检测和孢子捕捉技术有望成为高效预测白粉病流

行的新方法。本研究针对橡胶树白粉菌分生孢子 DNA 的微量提取，通过比较不同预处理方式、不同材质的研磨珠以及

不同类型的研磨装置，筛选出了最适合的孢子样品研磨体系。进一步比较了 CTAB 法与几种商业提取试剂盒的提取效

率，最终确定了一种可行的孢子 DNA 微量提取方法：将白粉菌分生孢子水溶液置于 4 ℃超声处理 10 min 后加入 2 mm

氧化锆珠 0.2 g、0.4~0.6 mm 玻璃珠 0.2 g 以及 0.2 mm 氧化锆珠 0.2 g，用组织研磨仪在 4 ℃ 70 Hz 条件下研磨 40 s，

停 10 s，20 个循环，最后使用 CTAB 法提取 DNA。通过 qPCR 定量，可以在 101 个/mL 的孢子悬浮液当中检出橡胶树

白粉菌 DNA，且不受田间复杂情况的干扰，具有高灵敏度和强特异性，为橡胶树白粉病的预测预报提供了可靠的理论

依据和有效的技术手段。 
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Abstract: Powdery mildew caused by Erysiphe quercicola is a significant disease in China’s natural rubber industry, 

posing a severe threat to latex production. With the continuous advancement of predictive and forecasting technologies, 
the combination of qPCR detection and spore capture techniques holds promise as an efficient method for predicting the 

prevalence of powdery mildew. In this study, we focused on the microscale extraction of DNA from rubber tree powdery 
mildew spores. We compared various pre-treatment methods, different types of grinding beads with varying materials, 

and different types of grinding machines to identify the most suitable spore sample grinding system. Furthermore, we 
compared the efficiency of the CTAB method with several commercial extraction kits. Ultimately, we established a fea-

sible microscale DNA extraction method for spores: first, the powdery mildew spore water solution subjected to 4 ℃ 

ultrasonication for 10 min, subsequently, 2 mm zirconia beads (0.2 g), glass beads (0.4-0.6 mm, 0.2 g), and 0.2 mm 

zirconia beads (0.2 g) added, tissue grinder 70 Hz at 4 ℃, grind 40 s, stop 10 s, 20 cycles, finally, DNA extracted using 

the CTAB method. This method effectively and stably extracts DNA from 101 spores/mL rubber tree powdery mildew 
spores, without being affected by complex field conditions, and demonstrates high sensitivity and specificity. It provides 

a reliable theoretical basis and an effective technical approach for the prediction and forecasting of rubber tree powdery 
mildew. 
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由橡胶树白粉菌（Erysiphe quercicola）引

起的橡胶树白粉病是我国植胶区重要叶部病害

之一，主要危害橡胶树的嫩叶、嫩芽、嫰梢和

花序，严重时导致大面积叶片脱落，从而降低

乳胶产量 [1]。该病害流行程度与橡胶树叶片物候

期、气候因子以及田间越冬菌量有关。通常情况

下，嫩叶期平均气温较高、物候期不整齐，以及

越冬菌量大都会导致橡胶树白粉病的大流行，而

且分生孢子可全年不断地进行侵染[2-3] 。国内外

学者已经对橡胶树白粉病的流行规律以及预测预

报方法进行了广泛研究[4]，白粉菌的分生孢子具

有体积小和质量轻的特点，可以随着空气流动而

传播。因此，使用孢子捕捉技术可以在病害爆发

前或早期连续监测空气中的分生孢子数量，这对

于白粉病的早期预测和预报至关重要[5-6]。 

以往对孢子捕捉器样本中的病菌孢子分类和

计数通常需要依赖显微镜观察其形态特征，这种

方法耗时且容易受到孢子皱缩和重叠等问题的干

扰，从而降低准确性。为了提高准确性，国内外

学者采用了计算机图像识别技术，建立了智能化

孢子捕捉分析系统 [7-8]，该系统可以实现孢子的

自动采集和显微图像的远程采集传输等一系列

功能[9]，从而显著提高了孢子识别的准确性[10]。

但对低丰度的样本，分子生物学方法可以更精确

地获得孢子数量，荧光定量聚合酶链式反应

（real-time quantitative PCR, qPCR）技术的出现，

不仅可以检测孢子捕捉器中的目标样品，还能对

其捕获情况进行定量分析[11]。将 qPCR 与孢子捕

捉技术相结合，可以为病害防控提供实用的方法，

这一方法已在小麦白粉病[12]、黄瓜白粉病[13]、桃

树白粉病 [14]的预测、预报工作中得到了应用。

qPCR 检测技术的成功应用，高效获取目标生物的

DNA 是关键。前人研究已经通过对捕捉带上的小

麦白粉菌分生孢子进行洗脱和破壁，发现了一种

用于从孢子捕捉器的捕捉带上提取小麦白粉菌

DNA 的方法，该方法最低可有效提取捕捉带上约

50 个小麦白粉菌分生孢子的基因组 DNA，其灵

敏性和提取产率均超过了商业试剂盒[15]。本研究

通过优化研磨程序、评估 CTAB 提取法与其他几

种商业试剂盒的提取效率，成功构建了一种适用

于橡胶树白粉菌分生孢子基因组 DNA 的微量提

取方法。该方法能够有效地提取出 101 个/mL 孢

子悬浮液当中的橡胶树白粉菌 DNA，有助于孢子

捕捉技术进一步评估胶园中白粉菌分生孢子的流

行动态，这对于预防和控制橡胶树白粉病，从而

保护橡胶树的健康生长具有重要意义。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

1.1.1  供试样品  橡胶树白粉菌菌株采自中国热

带农业科学院橡胶研究所天然橡胶良种苗木繁育

基地，于本实验室单斑分离获得菌株，并使用热

研 73397 橡胶树芽接苗接种稳定传代培养，菌株

经鉴定命名为 HO-3；田间孢子样品收集自白粉病

高发地区的云南景洪（22°01ʹ00ʺN，100°49ʹ00ʺE）

和海南保亭（18°23ʹ00ʺN，109°48ʹ00ʺE）监测综

合试验站的 Burkard 孢子捕捉器。  

1.1.2  供试药剂  β-巯基乙醇购自上海麦克林生

化科技有限公司，蛋白酶 K 购自上海阿拉丁生化

科技股份有限公司，三氯甲烷、异戊醇购自广东

光华科技股份有限公司，异丙醇与乙醇等购自广

东西陇科学股份有限公司；DNA 提取试剂盒：

2×CTAB Solution（北京酷莱博科技有限公司），

TIANamp Soil DNA Kit[天根生化科技（北京）有

限公司 ]， FastDNA™ SPIN Kit for Soil（MP 

Biomedicals For USA），HP Plant DNA Kit（Omega 

Bio-Tek For USA）； qPCR SYBR Green Master 

Mix（南京诺唯赞科技有限公司）。 

1.1.3  主要仪器  KQ-800DE 超声波清洗仪（昆

山 市 超 声 仪 器 有 限 公 司 ）， LGJ-10 普 通 型

（0.12 m2）真空冷冻干燥机（北京松源华兴科技

发展有限公司），LUKYM-I 冷冻组织研磨仪（广

州露卡测序仪器有限公司），JY-650E 细胞破碎仪

（上海熙扬仪器有限公司），CFX Connect™ 荧光

定量 PCR 仪（美国 Bio-Rad 有限公司），CX21

生物显微镜（OLYMPUS）。  

1.2  方法 

1.2.1  菌种培养与孢子悬浮液配置  热研 73397

橡胶树芽接苗于 28 ℃培育，待抽出 2~3 cm 古铜叶

时接种白粉菌，后在 18~22 ℃、70%~90% RH 的

条件下培养 12~16 d 即可获得橡胶树白粉菌孢子，

用超纯水洗脱下白粉菌分生孢子，利用显微镜加血
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球计数板将悬浮液浓度调整为 104 个/mL，然后进

行 10 倍梯度稀释，得到 101、102、103、104 个/mL

的白粉菌孢子悬浮液，作为本试验的研究对象。 

1.2.2  优化研磨程序  （1）样品不同预处理条件

优化。采用超声处理和冷冻干燥处理 2 种方法与

无预处理条件进行比较，以优化样品研磨的预处

理条件。超声处理的条件为在 4 ℃下超声 10 min，

冷冻干燥处理则是将样品置于–30 ℃冷冻干燥器

中直至样品水分被完全抽干为止。 

（2）不同研磨设备效果比较。冷冻组织研磨

仪的工作参数为：温度 4 ℃，振动频率 70 Hz，

运行时间 40 s，停顿时间 10 s，循环次数为 20 次。

细胞破碎仪的工作参数为：样品放置于冰水混合

物上，超声功率 360 W，运行时间为 2 s，停顿时

间为 3 s，总破碎时间 8 min。 

（3）不同材质研磨珠体系。根据研磨珠的材

质不同，分为石英砂体系和玻璃珠加氧化锆珠 2

个体系。石英砂研磨体系添加的研磨珠数量分别

为：2 mm石英砂 0.2 g、0.5 mm石英砂 0.2 g、0.2 mm

石英砂 0.2 g。玻璃珠加氧化锆珠研磨体系添加的

研磨珠数量为：2 mm 氧化锆珠 0.2 g、0.4~0.6 mm

玻璃珠 0.2 g 以及 0.2 mm 氧化锆珠 0.2 g。 

1.2.3  比较 4 种不同 DNA 提取方法的效率  参

照 TIANamp Soil DNA Kit、FastDNA™ SPIN Kit 

for Soil、HP Plant DNA Kit 试剂盒说明书提取

DNA。按传统 CTAB 法进行橡胶树白粉菌分生孢

子 DNA 的提取与纯化。 

1.2.4  荧光定量 PCR 验证  根据橡胶树白粉菌（E. 

quercicola）基因组上的一段保守序列 [16]（Gene 

Bank: KP171513.1）设计定量 PCR 引物（DQ-25F: 

5ꞌ-ACCCCATCACGACTAAAATA-3ꞌ, DQ-25R: 
5ꞌ-GGAAGTGGACCGACGAA-3ꞌ）。PCR 反应体

系（20 μL）：qPCR SYBR Green Master Mix 10 μL，

DNA 3 μL，正、反向引物（10 μmol/L）各 0.5 μL，

ddH2O 补足至 20 μL。扩增程序：95 ℃ 30 s，95 ℃ 

5 s，55 ℃ 35 s，40 个循环；熔解曲线分析温度

范 围 为 60~95 ℃ 。 使 用 配 套 软 件 BioRad 

CFXManager 分析定量数据，根据孢子浓度转化

以 10 为底的对数（x），与对应的 Cq 值（y）绘制

图表，Cq 值越小表示初始模板浓度越高。 

1.2.5  验证 DNA 提取体系稳定性  对 101、102、

103、104 个/mL 的悬浮液样品进行 3 次独立提取

DNA，并使用 qPCR 进行定量检测橡胶树白粉

菌 DNA。每组样品 3 次重复，分析组内变异系

数和组间变异系数，以评估提取体系的重复性

和再现性。  

1.2.6  验证田间孢子样品的 DNA 提取效果  取

海南和云南两地区橡胶树白粉病流行期内孢子捕

捉器取的样品。将最优体系提取捕捉器样品中的

橡胶树白粉菌 DNA，进行 qPCR 定量，将检测结

果与镜检结果进行相关性分析。 

1.3  数据处理 

使用 IBM SPSS Statistics 26 软件进行均值、

标准偏差、变异系数以及显著性差异分析，并使

用 Origin 软件进行线性拟合和图像绘制。 

2  结果与分析 

2.1  研磨程序优化 

2.1.1  不同预处理条件对研磨效果的影响  将超

声处理、冷冻干燥处理以及无预处理 3 种样品预

处理方式进行对比，提取结果经过 qPCR 验证。

未进行预处理的 102、101 个/mL 悬浮液，提取的

白粉菌 DNA，检测循环次数（Cq）均高于 35，

表明这些样品中的橡胶白粉菌 DNA 浓度较低，

或者可能存在检测假阳性情况。经过 2 种预处理

方法后，能够显著提高橡胶白粉菌的 DNA 产率，

101、102、103、104 个/mL 的样品均能检出白粉

菌 DNA。其中，超声处理的提取效果要比冷冻干

燥处理更好，提取的 DNA 浓度更高（图 1）。通

过比较 3 组处理的 qPCR 数据发现，孢子样品经

过 4 ℃下超声预处理 10 min，提取产率更高，而

且所需时间更短，更易于操作。 

 

 

同组内不同小写字母表示组内数据差异显著（P<0.05）。 
Different lowercase letters within the same group indicate signifi-

cant intra-group difference (P<0.05). 
图 1  不同研磨预处理条件的比较 

Fig. 1  Comparison of different grinding  
pre-treatment conditions 
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2.1.2  研磨装置对研磨效果的影响  通过 qPCR

进行样品 DNA 的定量检测，比较冷冻组织研磨

仪与细胞破碎仪的研磨效果。2 种研磨装置均能

够成功提取到橡胶树白粉菌 DNA，但冷冻组织研

磨仪的研磨效果明显优于细胞破碎仪（图 2）。因

此，使用冷冻组织研磨仪 4 ℃，振动频率 70 Hz，

运行时间 40 s，停顿时间 10 s，循环 20 次对橡胶

树白粉菌孢子样品进行研磨处理更适合。 
 

 

*表示处理间差异显著（P<0.05）。 
* indicate significant difference among treatments (P<0.05). 

图 2  不同研磨装置处理比较 
Fig. 2  Comparison of different grinding device treatments 

 
2.1.3  研磨珠材质对研磨效果的影响  不同粒径

的研磨珠组合，可以影响样品中提取的 DNA 的

质量。本研究观察不同研磨珠材质对橡胶树白粉

菌分生孢子样品的 DNA 提取效果的影响，确定

了 2 种效果较好的研磨珠组合，分别是 3 种粒径

石英砂组合和氧化锆珠加玻璃珠的组合。在 qPCR

定量验证中，氧化锆珠与玻璃珠的组合提取 DNA

浓度均高于石英砂组，并且 Cq 值都在 35 以下，

表明其研磨效果更佳（图 3）。因此，选择添加 2 mm

氧化锆珠 0.2 g、0.4~0.6 mm 玻璃珠 0.2 g 以及

0.2 mm 氧化锆珠 0.2 g 作为本研究的研磨珠。 

2.2  DNA 提取方法比较 

将 CTAB 法与另外 3 种商业 DNA 试剂盒对

比提取 4 个浓度梯度（101、102、103、104 个/mL）

的孢子悬浮液中的橡胶树白粉菌 DNA。由图 4 可

知，4 种提取方法的提取产率从高到低分别为

CTAB 法>FastDNA™ SPIN Kit for Soil 提取试剂

盒>TIANamp Soil DNA Kit 提取试剂盒>HP Plant 

DNA Kit 提取试剂盒，其中 CTAB 法在提取 4 个

梯度的悬浮液中的橡胶树白粉菌 DNA 中，提取

产率均为最高，FastDNA™ SPIN Kit for Soil 提取

试剂盒虽然也能提取出 101 个/mL 的白粉菌样品

DNA，与 CTAB 法的提取浓度无显著差异，但其

成本要高于 CTAB 法。因此，从实际操作与成本

综合考虑出发，本研究选择 CTAB 法作为 DNA

提取方法。 
 

 

*表示处理间差异显著（P<0.05）。 
* indicate significant difference among treatments (P<0.05). 

图 3  不同研磨珠材质处理的比较 
Fig. 3  Comparison of different grinding bead  

materials treatment 
 

 

同组内不同小写字母表示组内数据差异显著（P<0.05）。 
Different lowercase letters within the same group indicate signifi-

cant intra-group difference (P<0.05). 
图 4  不同试剂盒提取效果比较 

Fig. 4  Comparison of extraction efficiency using  
different kits 

 

2.3  提取体系准确性评价 

本研究基于前文中的研磨程序优化以及比较

不同 DNA 提取方式等，利用最优组合，成功构

建了一套适用于橡胶树白粉菌分生孢子 DNA 的

微量提取方法。使用该体系提取 101、102、103、

104 个/mL 悬浮液的橡胶树白粉菌样品 DNA，

进行 qPCR 定量检测。扩增曲线成梯度分布，熔

解 曲 线 呈 现 单 峰 ， 标 准 曲 线 的 相 关 系 数 为

0.9198（图 5），该提取体系在室内评价工作中，

表现出较好的准确性。  
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图 5  白粉菌样品 qPCR 扩增曲线（A）、熔解曲线（B）

和标准曲线（C） 
Fig. 5  qPCR amplification curve (A), melting curve (B) 

and standard curve (C) for powdery mildew samples 

2.4  提取体系稳定性评价 

通过 3次提取悬浮液的橡胶树白粉菌 DNA样

品，使用 qPCR 进行定量检测，并对每个样品进

行 3 次重复检测，以评估该提取体系的稳定性（表

1）。无论哪个浓度范围内的孢子浓度在该提取体

系条件下，3 次测定结果均表现出很好的重复性

和再现性，组内变异系数在 0.30%~2.62%之间，

组间变异系数为 2.99%~7.14%，2 组数值的变异

系数均在 15%以下。这表明该体系在处理橡胶树

白粉菌分生孢子样品时具有良好的重复性，可以

稳定地提取出适用于后续实验的橡胶树白粉菌基

因组 DNA。 

2.5  田间孢子捕捉器样品 DNA 提取验证 

橡胶树白粉病流行期内，使用孢子捕捉器在

云南和海南获取的样品成功观察到了白粉菌分生

孢子，并进行了孢子密度的统计。按照建立的提

取体系提取了白粉菌分生孢子 DNA，并使用

qPCR 进行定量。将 Cq 值转化为孢子密度，然后

进行 2 种检测方法的相关性分析（图 6）。云南和

海南地区监测站的孢子样品显示，2 种检测方法

的相关系数分别为 0.8555 和 0.9307，二者检测结

果一致。这表明，使用本研究构建的提取体系结

合 qPCR 定量技术，可以作为人工镜检的替代方

法，且不受田间复杂情况的影响，具有高灵敏度

和特异性。 

 
表 1  提取体系的稳定性验证 

Tab. 1  Stability validation of extraction system 

重复性 Repeatability 再现性 Reproducibility 孢子浓度 
Spore concentra-

tion/(个·mL–1) Cq 
均值
Mean 

标准偏差
SD 

组内变异系数
Intra-assay  

Cq 
均值
Mean 

标准偏差
SD 

组间变异系数 
Inter-assay  

19.60 22.85 

19.56 19.72 

104 

20.01 

19.72 0.20 1.04 

23.20 

21.92 1.565 7.14 

22.31 22.32 

22.41 24.13 

103 

22.25 

22.32 0.07 0.30 

26.54 

24.33 1.729 7.11 

30.26 30.26 

30.35 31.88 

102 

30.17 

30.26 0.07 0.24 

32.86 

31.67 1.072 3.39 

30.90 31.86 

32.94 34.16 

101 

31.75 

31.86 0.84 2.62 

2.40 

32.81 0.982 2.99 
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图 6  云南景洪监测站（A）和海南保亭监测站（B）孢子捕捉器样品镜检定量与 qPCR 定量的相关性分析 
Fig. 6  Correlation analysis of spore trap samples from Yunnan Jinghong monitoring station (A) and Hainan Baoting moni-

toring station (B) between quantification by microscopy and qPCR 
 

3  讨论   

真菌分生孢子具有坚硬的细胞壁，富含多酚、

多糖和蛋白质等复杂细胞成分，这些因素会影响

DNA 提取的效率和质量。周洁等 [17]使用烘箱

40 ℃将孢子悬浮液中的水分烘干，结合液氮研磨

法，用以提取土壤中的蚧蜡轮枝菌 DNA。受此启

发，本研究选择冷冻干燥仪处理孢子悬浮液中的

水分，增加白粉菌孢子与研磨珠接触面积的同时，

还避免了温度过高导致核酸的降解，从而提高提

取效率。超声处理可以破坏分生孢子的壁膜结构，

释放细胞质[18]。本研究将 2 种研磨前预处理方法

与无预处理进行比较，结果表明，研磨前预处理

能显著提高对白粉菌孢子样品的研磨效率，且能

提取到含 101 个 /mL 孢子悬浮液中的白粉菌

DNA。本研究中，使用超声处理要比冷冻干燥处

理更能提高研磨效率，因此，选择超声处理作为

研磨前对样品的预处理方式。 

针对这类生物含量较低的样品，常规的液氮

加研钵研磨破壁效果不佳，同时还会造成样品的

大量损耗，在本研究比较了细胞破碎仪和冷冻组

织研磨仪 2 种装置的研磨效果。细胞破碎仪的工

作原理是将电能转换为声能，声能通过液体介质

变为一个个密集的小气泡，小气泡迅速破裂，产

生能量，以实现破碎效果。WANG 等[19]通过在富

含 腐 殖 酸 的 砂 样 品 中 提 取 恶 臭 假 单 胞 菌

（Pseudomonas putida）基因组 DNA 时，证明了

细胞破碎仪能有效提高样品的裂解效率。而组织

研磨仪的工作原理，是通过摩擦研磨珠和孢子来

实现破碎效果[20]。2 种研磨仪都能有效破碎 101、

102、103、104 个/mL 白粉菌悬浮液样品，但冷冻

组织研磨仪在本研究表现出更高的研磨效率，因

此选择冷冻组织研磨仪研磨本试验孢子样品更

为合适。 

研磨珠材质有玻璃珠、氧化锆珠[21]和石英研磨

珠[22]，其中氧化锆珠具有更高的硬度与密度[23-24]，

可以在短时间内破碎孢子且产生的热量较少，最
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大程度地减少核酸降解的可能性。NIU 等[25]通过

将小粒径（0.5 mm 和 0.1 mm）氧化锆珠和材料密

度较低的玻璃珠（0.5 mm）组合，可以从富含有

机物和生物硅粘土的海底沉积物中，提取微生物

DNA。为此，在本研究中针对样品特定来源进行

优化，加入了大粒径的氧化锆珠（2 mm），用以

破碎橡胶白粉菌分生孢子坚韧的细胞壁，以及保

留了小粒径的氧化锆珠与玻璃珠，以保证在处理

白粉菌分生孢子微量样品时，也能获得较好的研

磨效果。在比较不同的 DNA 提取方法时，CTAB

法的提取产率最高。这种差异的原因是另外 3 种

商业试剂盒在 DNA 洗脱纯化过程中使用了过滤

柱，这可能导致核酸丢失。相比之下，CTAB 法

通过异丙醇直接将产物沉淀在离心管底部，虽然

提取时间较长，但成本最低[26]。 

此外，本研究利用 qPCR 技术对孢子捕捉器

捕捉的橡胶树白粉菌分生孢子进行了定量检测。

与镜检孢子密度显著正相关的结果表明，qPCR

技术结合孢子捕捉技术具有不可替代的优势。首

先，它准确性高，使用橡胶树白粉菌特异性引物，

只会扩增出白粉菌特异性片段的产物，无需考虑

其他形态特征相似的孢子。其次，它具有高灵敏

度和强耐受性，镜检观察容易受到田间复杂情况

的干扰，影响统计准确性。另外，该技术获取数

据的时间较短，能够同时处理多个样品，极大地

节约了操作时间[27]。目前，这项工作还有许多可

以拓展的方向，例如提高 DNA 提取的质量，以

满足 SSR、SRAP 等分子标记技术和遗传多样性

分析等分子实验需求，为橡胶树白粉菌群体遗传

结构分析以及分子生物学研究提供技术支持[28]。 

4  结论   

本研究成功构建了 1 种适用于橡胶树白粉菌

分生孢子 DNA 的微量提取方法。该方法为 4 ℃

超声处理 10 min，添加 2 mm 氧化锆珠 0.2 g、

0.4~0.6 mm 玻璃珠 0.2 g 和 0.2 mm 氧化锆珠 0.2 g，

冷冻组织研磨仪在 4 ℃条件下、振动频率为 70 Hz、

研磨 40 s、停 10 s、循环 20 次，使用 CTAB 法

提取。 

经田间孢子捕捉器样品验证后，定量结果与

镜检观察呈现出高度一致的正相关性，表明 qPCR

技术是一种可靠的替代方法，可取代显微镜观察

和菌落培养。有效提取孢子捕捉器上的白粉菌孢

子 DNA 对于预测橡胶树白粉病的爆发流行具有

关键意义，同时也为其他分子检测技术提供了坚

实的理论基础和技术支持。  

参考文献 

[1] 刘静, 李国华, 周明, 许丽月, 肖春云. 橡胶树白粉菌分

生孢子萌发条件及存活时间的研究[J]. 西南农业学报, 

2014, 27(1): 151-155. 

LIU J, LI G H, ZHOU M, XU L Y, XIAO C Y. Study on 

conditions of conidial germination and survival time of 

Oidium heveae[J]. Southwest China Journal of Agricultural 

Sciences, 2014, 27(1): 151-155. (in Chinese) 

[2] 李德威, 范会雄. 应用捕孢法预测橡胶树白粉病[J]. 植物

保护, 1997(6): 31-32. 

LI D W, FAN H X. Application of the spore trap method to 

predict powdery mildew of rubber trees[J]. Plant Protection, 

1997(6): 31-32. (in Chinese) 

[3] WANG L F, WANG M, ZHANG Y. Effects of powdery 

mildew infection on chloroplast and mitochondrial functions 

in rubber tree[J]. Tropical Plant Pathology, 2014, 39(3): 

242-250. 

[4] 刘静. 橡胶树白粉病的研究进展[J]. 热带农业科技, 2010, 

33(3): 1-5. 

LIU J. Recent advances in rubber powdery mildew re-

search[J]. Tropical Agricultural Science & Technology, 2010, 

33(3): 1-5. (in Chinese) 

[5] 胡小平, 户雪敏, 马丽杰, 黄冲, 周益林, 徐向明. 作物病

害监测预警研究进展 [J]. 植物保护学报 , 2022, 49(1): 

298-315. 

HU X P, HU X M , MA L J , HUANG C, ZHOU Y L, XU X 

M. Research progress of crop diseases on monitoring and 

prediction[J]. Journal of Plant Protection, 2022, 49(1): 

298-315. (in Chinese) 

[6] 刘伟, 赵亚男, 韩翠仙, 王奥霖, 袁军海, 杨旭光, 范洁茹, 

周益林. 小麦白粉病菌分生孢子田间传播的初步研究[J]. 

植物保护, 2020, 46(3): 47-51. 

LIU W, ZHAO Y N, HAN C X, WANG A L, YUAN J H, 

YANG X G, FAN J R, ZHOU Y L. A preliminary study on 

the dispersal of aerial conidia of Blumeria graminis f. sp. 

tritici in wheat fields[J]. Plant Protection, 2020, 46(3): 47-51. 

(in Chinese) 

[7] 施泽坤, 徐鑫泽, 王晖, 刘文波, 王焕惟, 许沛冬, 缪卫国. 

基于植物病菌智能孢子捕捉分析系统的橡胶树白粉病监

测[J]. 江苏农业科学, 2022, 50(21): 187-194. 

SHI Z K, XU X Z, WANG H, LIU W B, WANG H W, XU P 

D, MIAO W G. Rubber tree powdery mildew monitoring 

based on intelligent spore capture and analysis system for 

plant pathogens[J]. Jiangsu Agricultural Sciences, 2022, 



第 7 期 冯德宇等：橡胶树白粉菌分生孢子 DNA 的微量提取方法建立 1321 

50(21): 187-194. (in Chinese) 

[8] VAN DER HEYDEN H, DUTILLEUL P, CHARRON J, 

BILODEAU G J, CARISSE O. Monitoring airborne inocu-

lum for improved plant disease management. a review[J]. 

Agronomy for Sustainable Development, 2021, 41(3): 40-63. 

[9] 雷雨. 小麦条锈病的高光谱检测与空气中夏孢子监测方

法研究[D]. 杨凌: 西北农林科技大学, 2019. 

LEI Y. Hyperspectral detection for wheat stripe rust and 

monitoring method of urediospores in field air[D]. Yangling: 

Northwest A&F University, 2019. (in Chinese) 

[10] 褚桂坤. 水稻稻瘟病孢子的检测研究[D]. 泰安: 山东农

业大学, 2020. 

CHU G K. Study on detection of spores of rice blast[D]. 

Tai’an: Shandong Agricultural University, 2020. (in Chi-

nese) 

[11] JIMÉNEZ-ZAPATA D L, QUIROGA-PÉREZ M, QUIROZ- 

YEPES M, MARULANDA-TOBÓN A, ÁLVAREZ J C, 

MOSQUERA-LÓPEZ S. Development of a method for de-

tecting and estimating Moniliophthora roreri spore loads 

based on spore traps and qPCR[J]. Journal of Fungi, 2023, 

9(1): 47-61. 

[12] 曹学仁 . 小麦白粉病的遥感监测及捕捉器中孢子的

Real-time PCR定量检测[D]. 北京: 中国农业科学院, 2012. 

CAO X R. Remote sensing for wheat powdery mildew 

monitoring and quantification of conidia in traps using 

real-time PCR[D]. Beijing: Chinese Academy of Agricul-

tural Sciences, 2012. (in Chinese) 

[13] BANDAMARAVURI K B, NAYAK A K, 

BANDAMARAVURI A S, SAMAD A. Simultaneous detec-

tion of downy mildew and powdery mildew pathogens on 

Cucumis sativus and other cucurbits using duplex-qPCR and 

HRM analysis[J]. AMB Express, 2020, 10(1): 135-146. 

[14] MARIMON N, EDUARDO I, LEÓN M, BERBEGAL M, 

ARMENGOL J, LUQUE J. A qPCR-based method for the 

detection and quantification of the peach powdery mildew 

(Podosphaera pannosa) in epidemiological studies[J]. Euro-

pean Journal of Plant Pathology, 2020, 158(4): 1005-1016. 

[15] 曹学仁, 周益林, 骆勇, 段霞瑜, 陈万权. 一种用于从孢

子捕捉器的捕捉带上提取小麦白粉菌 DNA 的方法 : 

CN103255129A[P]. 2013-08-21. 

CAO X R, ZHOU Y L, LUO Y, DUAN X Y, CHEN W Q. A 

method for extracting DNA of wheat powdery mildew fun-

gus from the capture tape of a spore trap: CN103255129A[P]. 

2013-08-21. (in Chinese) 

[16] 缪卫国, 毛宇宁, 宋风雅, 刘文波, 林春花. 一种用于检

测橡胶树白粉菌的引物、方法及应用: CN105177138B[P]. 

2019-06-18. 

MIAO W G, MAO Y N, SONG F Y, LIU W B, LIN C H. A 

primer, method and application for the detection of powdery 

mildew fungus in rubber trees: CN105177138B[P]. 2019-06- 

18. (in Chinese) 

[17] 周洁, 张艳军, 谢明, 贾开志. 土壤蜡蚧轮枝菌 DNA 提取

方法的改进及其应用效果[J]. 中国生物防治学报, 2014(6): 

828-833. 

ZHOU J, ZHANG Y J, XIE M, JIA K Z. Improved DNA ex-

traction of Verticillium lecanii in soil and its application[J]. 

Chinese Journal of Biological Control, 2014(6): 828-833. (in 

Chinese) 

[18] PILO P, TILEY A M M, LAWLESS C, KARKI S J, 

BURKE J, FEECHAN A. A rapid fungal DNA extraction 

method suitable for PCR screening fungal mutants, infected 

plant tissue and spore trap samples[J]. Physiological and 

Molecular Plant Pathology, 2022, 117: 101758. 

[19] WANG X F, CHO K S, SON A. Ultrasonication as a rapid 

and high yield DNA extraction method for bacterial gene 

quantification by nanogene assay[J]. Biotechnology and 

Bioprocess Engineering, 2015, 20(6): 1133-1140. 

[20] 郭丽丽, 户雪敏, 张升恒, 李颖, 伏松平, 范三红, 胡小平. 

陇南小麦条锈菌夏孢子的周年动态变化规律[J]. 麦类作

物学报, 2019, 39(10): 1257-1262. 

GUO L L, HU X M, ZHANG S H, LI Y, FU S P, FAN S H, 

HU X P. Annual dynamic of urediniospore of Pucciniastrii 

formis f. sp. tritici in Longnan[J]. Journal of Triticeae Crops, 

2019, 39(10): 1257-1262. (in Chinese) 

[21] 潘荣荣, 王茂鹏, 李昌, 邸洋, 荣凤君, 杜寿文, 朱羿龙, 

刘立明, 朱国强, 金宁一. 乳酸菌氧化锆珠破壁方法的优

化及适用性研究[J]. 食品工业科技, 2017, 38(11): 140-143. 

PAN R R, WANG M P, LI C, DI Y, RONG F J, DU S W, 

ZHU Y L, LIU L M, ZHU G Q, JIN N Y. Optimization of 

zirconia beads wall-breaking method for lactic acid bacteria 

and study on its effect of the applicability[J]. Science and 

Technology of Food Industry, 2017, 38(11): 140-143. (in 

Chinese) 

[22] 柳利龙, 张爱琴, 张环. 黄瓜白粉菌基因组 DNA 提取方

法比较[J]. 甘肃农业科技, 2018(6): 14-18. 

LIU L L, ZHANG A Q, ZHANG H. Comparison of genomic 

DNA extraction methods of cucumber powdery mildew bac-

teria[J]. Gansu Agricultural Science and Technology, 

2018(6): 14-18. (in Chinese) 

[23] 石磊, 黄庆鑫, 朱谱新. 球磨法制备分散红 60 微纳米分散

液的研究[J]. 印染助剂, 2015(1): 15-18. 

SHI L, HUANG Q X, ZHU P X. Preparation of mi-

cro-nano-sized C. I. Disperse Red 60 by ball milling[J]. Tex-

tile Auxiliaries, 2015(1): 15-18. (in Chinese) 

[24] SASIDHARAN K, AMARIEI C, TOMITA M, MURRAY D 

B. Rapid DNA, RNA and protein extraction protocols opti-



1322 热 带 作 物 学 报  第 45 卷 

mized for slow continuously growing yeast cultures[J]. Yeast, 

2012, 29(8): 311-322. 

[25] NIU J J, CHEN H, CAI L L, HE M Q, ZHANG R, WANG L. 

Grinding beads influence microbial DNA extraction from 

organic-rich sub-seafloor sediment[J]. Microorganisms, 2022, 

10(12): 2505-2518. 

[26] 朱海荣, 段霞瑜, 周益林, 邱永春. 小麦白粉病菌基因组

DNA 的微量提取及 ISSR-PCR 反应体系的优化[J]. 植物

保护, 2010, 36(3): 125-129. 

ZHU H R, DUAN X Y, ZHOU Y L, QIU Y C. DNA micro-

extraction from wheat powdery mildew and optimization of 

the reaction system for ISSR-PCR[J]. Plant Protection, 2010, 

36(3): 125-129. (in Chinese) 

[27] TOOLEY P W, MARTIN F N, CARRAS M M, 

FREDERICK R D. Real-time fluorescent polymerase chain 

reaction detection of Phytophthora ramorum and Phy-

tophthora pseudosyringae using mitochondrial gene re-

gions[J]. Phytopathology, 2006, 96(4): 336-345. 

[28] WU H, PAN Y, DI R, HE Q, RAJAOFERA M J N, LIU W, 

ZHENG F, MIAO W. Molecular identification of the pow-

dery mildew fungus infecting rubber trees in China[J]. Forest 

Pathology, 2019, 49(5): e12519. 

 


