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臺灣五種果樹炭疽病菌之鑑定、病原性及 

對殺菌劑之感受性 

段中漢 1* 潘蕙如 1 王群中 1 

摘要 

段中漢、潘蕙如、王群中。2018。臺灣五種果樹炭疽病菌之鑑定、病原性及對殺菌劑之

感受性。臺灣農藥科學  5：91-111。 

Colletotrichum spp. 引起的果樹炭疽病，是臺灣普遍且嚴重的植物病害。炭疽病

菌之分類及對防治藥劑的感受性是影響病害發生與防治的關鍵因素。本研究應用分

生孢子、菌落形態及多重基因序列比對等屬性，對分離自楊桃  (Averrhoa 

carambola)、葡萄  (Vitis vinefera×V. labrusca)、芒果  (Mangifera indica)、木瓜 

(Carica papaya) 及蓮霧 (Syzygium samarangense) 等 5 種果樹炭疽病菌各 2 株單孢菌

株進行比對分析，鑑定出 C. asianum、C. siamense 各 2 株，及 C. brevisporum、C. 

fructicola、C. tropicale、C. viniferum 各 1 株等 6 個菌種，另有 2 菌株待鑑定。將 5

種果樹炭疽病菌以交互接種方式測試其對無傷口摘離果實之病原性，結果顯示供試

炭疽病菌均能感染其原寄主果實，多數菌株亦能感染 1 或 2 種原寄主以外的果實，

但僅有分離自葡萄之晚腐 (炭疽) 病菌能感染葡萄。果實成分對不同寄主來源之炭疽

病菌的菌絲生長影響差異不顯著。供試炭疽病菌對 9 種防治藥劑：亞托敏、賽普護

汰寧、克熱淨、免得爛、百克敏、得克利、甲基多保淨、三氟敏及三氟派瑞之抗感

性反應相似。多點作用機制藥劑如免得爛及克熱淨藥效最佳，分別能抑制全部或大

部分供試菌株之孢子發芽，其他 7 種單點作用機制藥劑則僅能對少部分菌株之孢子

發芽具抑制作用。 
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緒言 
 

由 Colletotrichum spp. 所引起的果樹

炭疽病是以果實為主要危害部位，為臺灣

常見的果樹病害之一。「植物保護手冊」

即列有以藥劑為主的 24 種果樹炭疽病防
治方法 (1)，顯見果樹炭疽病在臺灣之普遍

性與重要性。植物病原菌的種類決定病害

之發生與防治方法之擬定，實因病原菌決

定病原性、寄主範圍及對防治藥劑之感受

性等特性，是植物病理學的主要研究對

象；而病原菌之鑑定與分類更是研究果樹

炭疽病首要釐清的問題。臺灣果樹炭疽病

菌學名以 C. gloeosporioides最常見，該菌
發表於 1882 年並至少涉及 470 屬 (genus) 
1000 種 (species) 植物的炭疽病，是該屬
最常見的菌種  (15)。惟隨著近年生物科技

的快速進步，果樹炭疽病菌的鑑定及分類

亦出現新的面貌。例如，約 10 年前在中
南半島泰、寮等國分離自 8 種果樹的 25
株炭疽病菌，依其分生孢子形態及基因序

列 比 對 數 種 Colletotrichum 模 式 菌 株 
(extype strains) ， 發 現 其 均 非 C. 
gloeosporioides，而是 C. asianum 及 C. 
fructicola，或為其他尚無法鑑別之菌種
(35)。近年在中國廣西分離之芒果炭疽病菌

經鑑定亦非 C. gloeosporioides，而分別是
C. asianum, C. fructicola 及 C. siamense 
(31)；而福建及貴州的葡萄晚腐 (炭疽) 病
菌亦經鑑定是以 C. viniferum 為優勢種 

(29)。臺灣近年針對葡萄晚腐病菌應用多重

基因序列分析，也發現新記錄菌種 C. 
viniferum (3)；而芒果炭疽病菌應用 ApMat
及 TUB2 基因序列進行鑑定亦證實 C. 
asianum 為臺灣優勢種 (4)，且這兩種果樹

炭疽病菌均無 C. gloeosporioides。臺灣以
往對果樹炭疽病菌鑑定之依據，僅止於形

態及核糖體核酸內轉錄間隔區  (internal 
transcribed spacer, ITS) 基因序列比對，
病原菌鑑定多為 C. gloeosporioides 及 C. 
acutatum 等 2 種 (2, 7, 9)。隨著基因定序技

術與生物資訊學的快速進展，運用多種基

因序列與生物資訊分析技術已能更有效地

進行植物炭疽病菌的分類與鑑定，在國際

學術界亦相繼發表許多炭疽病菌之新學名
(13, 14, 30, 32, 45)，而國內相關的研究工作亦

乘勢而興。 
Colletotrichum spp. 在鑑定上常用的基

因序列有核糖體核酸內轉錄間隔區 (ITS)、
甘油醛 -3-磷酸脫氫酶  (glyceraldehydes-3-
phosphate dehydrogenase, GAPDH)、肌動
蛋白 (actin, ACT)、微管蛋白 (β-tubulin-
2, TUB2)、鈣調蛋白 (calmodulin, CAL)、
幾丁質合成酶 (chitin synthase 1, CHS-1)、
麩醯胺酸合成酶  (glutamine synthetase, 
GS) 及 超 氧 化 物 歧 化 酶  (manganese-
superoxide dismutase, SOD2) 等多種基因
(42)。應用不同組合的基因序列可能產生不

同的鑑定結果，但學界對於使用何種基因

序列組合於最常見之 C. gloeosporioides複
合種  (species complex) 的分類鑑定並無
共識  (20)。在這些用於分類鑑定的基因

中 ， 仍 以 ITS 作 為 通 用 基 因 標 誌 
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(universal DNA barcoding marker)，但其僅
具中等鑑別度  

(14, 18)。另一新的鑑定用基

因 序 列 Apn2-Mat1-2 intergenic spacer 
(ApMat) 已導入 Colletotrichum spp. 之鑑
定，且證實其效能等同前述多基因鑑定之

結果  (39, 40)，頗具應用價值。由於近年炭

疽病菌分類研究的長足進步，揭開了果樹

炭疽病菌分類上多樣且複雜的面貌，這些

研究成果一方面促進植物病理學的進步，

同時也為病害防治帶來更多的挑戰。一種

果樹炭疽病可能受數種 (species) 炭疽病
菌感染，而單一種炭疽病菌亦可感染不同

種類的果樹  (11, 22, 23)。Cai 等建議運用多
相策略  (polyphasic strategy) 來釐清炭疽
病菌在鑑定上的爭議，這包含形態、生

理、次級代謝產物、病原性及應用多種基

因序列比對之系統發生學  (phylogenetics) 
等方法進行炭疽病菌分類與親緣性研究
(14)，其目的在藉由多種因子互補互證，避

免僅靠單一因子造成偏頗與缺失，以期獲

得最正確的鑑定結果。 
臺灣果樹炭疽病仍以合成化學藥劑為

主要防治方法，病原菌抗藥性是本病防治

上常見的問題 (6, 8, 12, 17, 26, 44)。果樹炭疽病

菌對其防治藥劑之感受性關乎防治成效與

農民收益，並涉及環境保護與食品安全等

議題，而這些問題均源於殺菌劑之種類與

效力。炭疽病菌之鑑定、寄主範圍、病原

性、及對藥劑感受性等生物學特性均為植

物病理學研究的重要課題。本研究選取楊

桃、葡萄、芒果、木瓜及蓮霧等 5 種臺灣
常見果樹炭疽病之代表性菌株各 2 株，就

其形態、特定基因序列、營養需求、病原

性及對防治藥劑之感受性等項目進行比

較，探討不同寄主來源果樹炭疽病菌在這

些特性上的差異，以為擬定果樹炭疽病防

治方法之參考。 

材料與方法 

一、供試菌株 

於 2014年 1月起至 2015年 12月止，
分別前往臺灣各地採集楊桃  (Averrhoa 
carambola)、葡萄 (Vitis vinefera × V. labrusca)、
芒果  (Mangifera indica)、木瓜  (Carica 
papaya)及蓮霧 (Syzygium samarangense) 
等 5 種果樹之罹炭疽病果實供分離病原
菌。罹病果實攜回實驗室後，先以 70% 

乙醇  (ethanol) 作表面消毒，再置於

30.0×22.5×8.0 cm 之有蓋壓克力密閉盒

中，盒內鋪以無菌水濕潤之紙巾以保持濕

度。經 3 至 4 日，待罹病果實病斑部產生
分生孢子盤 (acervulus)，再以玻璃針單孢
分離法獲單孢菌株，並移置於馬鈴薯葡萄

糖 洋 菜 培 養 基  (Potato dextrose agar, 
PDA)，於 24℃ 及每日光照 12 小時之定
溫箱培養，供後續試驗之用。培養所得之

菌種以打孔器切取菌落周邊直徑 5 mm之圓
形菌絲塊放入內裝 1 mL 無菌水之 2-mL 冷
凍小管 (Cryogenic vial, Nalge Co., Rochester, 
NY, USA)，置於 16℃ 定溫箱長期保存。
上述 5 種果樹炭疽病菌經 2 年之採集，分
別獲得不同果樹之菌株各 25~50 株。任意
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選取此 5 種果樹之菌株各 2 株，合計 10
株作為本研究之供試菌株 (表一)。 

二、菌株形態 

為觀察並記錄供試菌株之形態，包括

菌落特徵及分生孢子之度量  (dimension) 
及形狀 (shape)，供試炭疽病菌自 16℃ 定

溫箱之菌種小管移至馬鈴薯葡萄糖洋菜培

養基平板，於 24℃ 及每日光照 12小時之
定溫箱培養 7 日，分別就各菌株之菌落及
其所產生之分生孢子形態作描述，並測量

孢子的長度與寬度，每菌株計量測 30 個
孢子。 

三、 菌株之基因定序、親緣性分

析及菌種鑑定 

為探討分離自不同果樹之炭疽病菌的

親緣關係並鑑定其菌種，爰以供試菌株之

5 種特定基因序列進行比對分析。供試菌

株分別接種於馬鈴薯葡萄糖洋菜培養基平

板，並於 24℃
 
及每日光照 12 小時之定

溫箱培養 7 日。刮取菌絲後，以核酸萃取
套組 (AllPure Plant Genomic DNA Kit；
百歐生技公司，臺灣 ) 抽取基因組核酸 
(genomic DNA)。再以聚合酶連鎖反應 
(polymerase chain reaction, PCR) 增幅核糖
體核酸內轉錄間隔區 (ITS, 引子對 ITS1/ 
ITS4) (43)、甘油醛-3-磷酸脫氫酶 (GAPDH, 
引子對 GDF1/ GDR1) (25)、肌動蛋白 (ACT, 
引子對 ACT-512F/ ACT-783R) (16)、微管蛋

白 (TUB2, 引子對 T1/ T2) (33) 及幾丁質合

成酶 (CHS-1, 引子對 CHS-79F/ CHS-354R) 

(16) 等基因序列。聚合酶連鎖反應總體積為

25 μL，內含 12.5 μL 2X Taq PCR Master Mix 
(慧眾生技公司，臺灣)，成分為 0.2 units / μL 
Taq DNA polymerase、0.4 mM 4種 dNTP、

Tris-HCl pH8.5、(NH4)2SO4、4 mM MgCl2、

0.2% Tween 20、前後向引子各 1 μL (10 μM)、

2.5 μL (10 ng) 基因體核酸及水 8 μL。聚
合酶連鎖反應增幅條件先為 95℃，5 min， 

表一、本研究所用果樹炭疽病菌列表 
Table 1. Colletotrichum isolates characterized in this study 
Isolate Host plant Location Collection date 
CC-1 Carambola Jhuolan, Miaoli Oct. 2014 
CC-6 Carambola Yuanshan, Yilan Jul. 2015 
GC-3 Grape Erlin, Changhua Jun. 2015 
GC-9 Grape Erlin, Changhua Jul. 2015 
MC-1 Mango Caotun, Nantou Jun. 2014 
MC-9 Mango Yujing, Tainan Jul. 2015 
PC-1 Papaya Meinong, Kaohsiung Nov. 2014 
PC-9 Papaya Jiji, Nantou Oct. 2015 
WC-1 Wax apple Jiadung, Pingtung Mar. 2015 
WC-3 Wax apple Sinyi, Nantou Oct. 2015 
 



  果樹炭疽病菌之鑑定及特性 95 

接著進入增幅循環，每一循環開始為 95
℃， 30 sec，引子黏合溫度  (annealing 
temperature) 依不同基因引子對而異，分
別為 ITS (55℃)、TUB2 (52℃)、GAPDH 
(55℃)、ACT (55℃) 及 CHS-1 (58℃)，均
作用 30 sec，接著以 72℃作用 30 sec，連
續 35 個循環，最後以 72℃

 
作用 12 min

作結。以聚合酶連鎖反應產物進行基因雙

向定序，定序結果整理成序列重疊群 
(sequence contig) (41) 供後續菌種鑑定及親緣

性分析。菌株間親緣性分析是以菌株間多

基 因 序 列 分 析  (multilocus sequence 
analysis, MLSA) (28) 為之。先將供試菌株

之各種基因序列分別並列切齊，再將同一

菌株之不同基因序列鏈結成多基因序列，

並以最大似然分析法 (maximum likelihood 
analysis) 及 1000 次重複取樣之 boostrap 
test 檢驗關係樹各分枝點之可信度，分枝 
(branch) 長度則以菌株之核酸序列間每一
位點的核酸置換數期望值為依據。基因序

列之編輯 (edit) 及對齊 (align) 分別使用 
Lasergene software package 之 SeqBuilder 
module 及 MegAlign Pro (DNASTAR, 
Madison, WI, USA)。供試菌株之鑑定則以
上述 4種基因序列 (CHS-1除外) 分別與炭
疽病菌菌種  (species) 之模式菌株 (ex-type 
culture) (34, 36, 38) 的相同基因序列作比對，
以基因序列相同百分率  (percent identity) 
表示之，綜合各基因序列比對結果及形態

特徵判定各菌株之所屬菌種。 

四、水果成分對菌株生長之影響 

為得知分離自不同果樹的炭疽病菌對

不同果品果實成分是否具營養偏好性，將

上述 5 種果樹：楊桃 (二林種)、葡萄 (巨
峰)、芒果  (愛文)、木瓜  (臺農二號) 及
蓮霧 (南洋種) 之成熟果實 (可直接食用
之熟度) 製成培養基培養供試菌株，記錄
各菌株在不同果實培養基的生長情形。培

養基的製作是以上述 5 種果樹之成熟果實分
別與水以等重量比放入果汁機打碎，再以 4
層紗布過濾。濾液加入重量比為 2%之洋菜
粉 (Agar, Becton, Dickinson and Company, 
Sparks, MD, USA)，以 121℃ 滅菌後倒入

直徑 9 公分之培養皿備用。供試菌種先培
養於馬鈴薯葡萄糖洋菜培養基 7 日，再切
取菌落外緣之直徑 5 mm 菌絲塊置於各種
水果培養基平板中心，於 24℃  及每日光

照 12 小時之定溫箱培養 7 日，量測菌落
直徑，另以培養於馬鈴薯葡萄糖洋菜培養

基平板之處理為對照。每處理 8重複。 

五、病原性測定 

以交互接種 (cross inoculation) 方式
比較源自楊桃、葡萄、芒果、木瓜及蓮霧

之供試炭疽病菌對此 5 種果樹摘離果實 
(detached fruits) 之病原性。選用購自市售
之外觀健康且成熟之果實 (可直接食用之
熟度) 供接種試驗。果實之品種同於前項
試驗。供試菌株先培養於馬鈴薯葡萄糖洋

菜培養基平板，培養條件同前，而後刮取

菌落上的分生孢子配製孢子懸浮液 
(1×105 spores/mL) 以供接種。供接種果實



96 臺灣農藥科學  第 5 期 

先以 70%乙醇作表面消毒，再分別置於

30.0×22.5×8.0 cm 之有蓋壓克力盒，盒底
鋪以無菌水濕潤之擦手紙保濕，每盒 3 粒 
(串 ) 果實。葡萄之接種，係將供試菌株
孢子懸浮液噴至供試葡萄果實。其他果品

則以定點接種  (spot inoculation) 方式進
行。接種前，先以簽字筆在果實上畫出直

徑 5 mm 之接種圈，再將供試菌株孢子懸
浮液滴至接種圈，以確保果實病癥來自接

種菌株，另以噴無菌水之處理作為對照。

每處理 4 盒。接種後，蓋緊盒蓋，置實驗
室 (24~28℃) ，7 日後記錄接種結果。以
單孢分離法分離病斑上的病原菌，比對其

菌落與孢子形態以完成科霍氏法則 
(Koch’s postulates)。接種試驗進行 2次。 

六、炭疽病菌對藥劑之感受性 

為測試不同寄主來源之果樹炭疽病菌

對防治藥劑感受性 (sensitivity) 的差異，

乃 以 微 量 滴 定 板 法  (microtiter plate 
method) (5) 測試此 5 種果樹炭疽病之 9 種
防治藥劑：亞托敏(Azoxystrobin)、賽普護
汰寧  (Cyprodinil + fludioxonil)、克熱淨 
(Iminoctadine tris (albesilate)) 、 免 得 爛 
(Metiram)、百克敏 (Pyraclostrobin)、得克利 
(Tebuconazole)、甲基多保淨 (Thiophanate-
methyl)、三氟敏 (Trifloxystrobin) 及三氟派
瑞 (Trifloxystrobin + fluopyram) (表二) 對
供試 10 菌株分生孢子發芽的抑制作用。
測試時，取 49 μL經稀釋為田間施用濃度
之殺菌劑藥液，分別滴入微量滴定板之盤

穴，再滴入 1 μL 供試菌株之分生孢子懸
浮液 (1×105 spores / mL)，均勻混合，孢
子懸浮液之製備同接種試驗。另以供試菌

加入無菌水之處理為對照。處理後之微量

滴定板覆以封口膜 (parafilm, PM-996) 以
防水分蒸散並置於實驗室 (24~28℃)。處
理 2 小時後，將盤穴內之混合液分別塗
布於直徑 9 cm之 2%洋菜 (water agar) 平 

表二、本研究所用殺菌劑列表 
Table 2. Fungicides used in this study 
Fungicide Formulation FRAC code1) use rate (μg a.i./μL)2) 
Azoxystrobin 23% SC 11 115 
Cyprodinil + fludioxonil 62.5% WG 9, 12 313 
Iminoctadine tris (albesilate) 25% SL M7 267 
Metiram 80% WG M3 1600 
Pyraclostrobin  23.6% EC 11 79 
Tebuconazole 25.9% EW 3 173 
Thiophanate-methyl 70% WP 1 700 
Trifloxystrobin 80% WG 11 125 
Trifloxystrobin+fluopyram 50% SC 11, 7 125 
1) FRAC: Fungicide Resistance Action Committee. 
2) Use rate represents the active ingredient concentration in a label recommended.  
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板。洋菜平板靜置於 24℃黑暗定溫箱，

24 小時後，於光學顯微鏡下計數孢子發
芽率。每處理 4 重複，每重複計數 200 個
孢子，以百分率表示孢子發芽率。各處理

之發芽百分率先進行顯著性分析  (One-
way analysis of variance, ANOVA)，差異
達 5%顯著水準，則對處理間之差異進行
費雪最小顯著差異測驗 (Fisher’s protected 
least signify-cance test, LSD, 5%)。 

結果 

一、炭疽病菌之形態 

供試炭疽病菌在馬鈴薯葡萄糖洋菜培

養基平板經 7 日之培養，雖其菌落大小不
一，但可大略分為菌絲型及孢子型二大類，

並以菌絲顏色、數量、濃密度 (density)、

質地 (texture)、是否具扇形 (sector) 菌落
及孢子盤之多寡等呈現不同菌落型 
(colony type)。CC-1、CC-6、GC-3、MC-
1、MC-9、WC-1 等 6 菌株屬菌絲型菌
落，均著生大量白色菌絲，少見孢子盤，

彼此差異不大。GC-9、 PC-1、 PC-9、

WC-3 等 4 菌株雖均屬孢子型菌落，但仍
有局部差異。GC-9 著生大量孢子，但少
見菌絲；PC-1 具扇形菌落且有白色外
緣；PC-9 及 WC-3 菌落形態相同，孢子
盤均勻分佈於白色菌絲上  (圖一)。各菌
株之分生孢子均為單細胞、透明、桿

狀，除 PC-9 及 WC-3 兩菌株之孢子一端
較尖 (acute) 另一端圓形 (round) 或二端
皆尖，其他各菌分生孢子兩端均為圓形 
(圖二)。各菌株分生孢子之平均長度介於

12.1 至 17.3 μm 之間，平均寬度介於 4.4
至 5.3 μm之間，長寬比介於 2.8至 3.3之 

 

圖一、五種果樹炭疽病菌在馬鈴薯葡萄糖洋菜培養基生長 7 天之菌落。 
Fig. 1. Seven-day-old colonies of Colletotrichum isolates collected from 5 fruit crops grown 

on PDA at 24℃ under 12 h cool white fluorescent light / 12 h darkness. A=CC-1, 
B=CC-6, C=GC-3, D=GC-9, E=MC-1, F=MC-9, G=PC-1, H=PC-9, I=WC-1, J=WC-
3. Refer to Table 1 for isolate information. 
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圖二、果樹炭疽病菌分生孢子之形態。  
Fig. 2. Conidia of Colletotrichum isolates collected from 5 fruit crops. The fungi were 

grown on PDA for 10 days at 24℃ under12 h darkness / 12 h cool white fluorescent 
light. A=CC-1, B=CC-6, C=GC-3, D=GC-9, E=MC-1, F=MC-9, G=PC-1, H=PC-9, 
I=WC-1, J=WC-3. Refer to Table 1 for isolate information. Bars= 20 μM. 
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間 (表三)。依據孢子形態判定，PC-9 及

WC-3 應屬 C. acutatum 複合種，其他 8
株菌屬 C. gloeosporioides複合種。 

二、 菌株之親緣性分析與分子鑑

定 

供試炭疽病菌之 5 種基因  (ITS, 

GAPDH, ACT, TUB2, CHS-1) 序列鏈結後
經親緣性分析，計分成 3 組分支群 
(clade)，PC-1 單獨成 1 個分支群，PC-9
及 WC-3 共屬 1 個分支群且相似度

100%，其餘 7 株菌分佈在另一個涵蓋較
廣的分支群。源自楊桃之 CC-1 及 CC-6
與源自芒果之 MC-1 及 MC-9 分別同屬 2
個次分支群  (圖三)。源自相同寄主之炭  

表三、供試菌株孢子度量列表 
Table 3. Spore dimensions of Colletotrichum isolates in this study1)    
Isolate2) Length (µm) Width (µm) L/W ratio 
CC-1 13.3±0.3 (12.0-18.0) 4.5±0.1 (3.0-5.0) 3.1±0.1 
CC-6 12.9±0.3 (10.0-15.0) 4.6±0.1 (3.5-6.0) 2.9±0.9 
GC-3 15.7±0.3 (12.5-22.5) 5.2±0.1 (3.0-7.0) 3.1±0.1 
GC-9 13.0±0.2 (11.0-15.0) 4.5±0.1 (3.0-5.0) 3.0±0.1 
MC-1 17.3±0.3 (13.5-20.5) 5.3±0.1 (4.5-6.0) 3.3±0.1 
MC-9 13.7±0.3 (10.0-18.0) 4.9±0.1 (4.0-5.5) 2.8±0.1 
PC-1 12.1±0.4 (7.0-15.0) 5.0±0.1 (4.0-6.0) 2.4±0.1 
PC-9 13.3±0.2 (11.0-15.0) 4.6±0.1 (3.0-5.0) 3.0±0.1 
WC-1 15.2±0.2 (12.5-18.0) 4.7±0.1 (3.5-5.5) 3.3±0.1 
WC-3 12.6±0.2 (10.5-15.0) 4.4±0.1 (3.0-5.0) 2.9±0.1 
1) Mean±standard error (minimum to maximum), n=30. 
2) Refer to Table 1 for isolate information. 

 

圖三、果樹炭疽病菌多基因親緣性分析圖。  
Fig. 3. Phylogenetic tree generated by maximum likelihood analysis based on concatenated 

DNA sequences of ACT, CHS1, GAPDH, ITS and TUB2 genes of Colletotrichum 
isolates from various fruit crops. Bootstrap values are shown above or below 
branches. Scale bar＝0.02 substitutions per site (branch length represents residue 
substitution per site in average). Refer to Table 1 for isolate information. 
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疽病菌有些親緣性極接近，有些則相去甚

遠，缺乏一致性的規則。另依據供試菌株

之 4 種基因 (ITS, GAPDH, ACT, TUB2) 
定序結果與標準菌株  (type culture) 相同
基因之序列比對並結合孢子形態資料，所

得之鑑定結果如表四，惟 PC-9 及 WC-3
因基因序列與形態比對結果無相近菌種，

暫無法定其菌種名。 

三、水果成分對菌株生長之影響 

比較不同水果培養基成分對不同寄主

來源炭疽病菌菌絲生長之影響，其結果多

無特別差異。CC-1、CC-6、GC-3、MC-
9、WC-1 等 5 株菌在各種水果培養基及
馬鈴薯葡萄糖洋菜培養基之生長均佳，

GC-9 則在各培養基之生長均較差。MC-1
在芒果、木瓜及蓮霧培養基生長良好，葡

萄培養基次之，但在楊桃培養基則不良，

是唯一因培養基成分造成生長顯著差異的

菌株 (表五)。 

四、菌株病原性測定 

不同寄主來源之炭疽病菌均可感染其

原寄主。由於接種試驗是以大量炭疽病菌

孢子接種成熟果實，如接種菌株對其具病

原性，病斑數均甚多並隨接種時間而逐漸

擴大病斑面積 ,致難以病斑數或病斑面積
區別不同接種菌株病原性之強弱。反之，

如不具病原性者則無病斑產生。分離接種

病斑所得之炭疽病菌與原接種菌株之分生 

表四、本研究所用果樹炭疽病菌之分子鑑定 
Table 4. Molecular identification of Colletotrichum isolates based on their identity to given gene 

sequences  

Isolate  Colletotrichum sp. Reference culture2)  
Percent identity (%)1) 

ITS GAPDH ACT TUB2 

CC-1 C. siamense MFLU090230 99 / FJ972613 99 / FJ972575 99 / FJ907423  99 / FJ907438 

CC-6 C. siamense MFLU090230 99 / FJ972613 99 / FJ972575 99 / FJ907423  99 / FJ907438 

GC-3 C. tropicale CBS124949 99 / JX010264 98 / JX010007 99 / JX009489  99 / JX010407 

GC-9 C. viniferum GZAAS5.08616 100 / JN412807 99 / JN412799 95 / JN412790  97 / JN412809 

MC-1 C. asianum MFLU090233 99 / FJ972612 95 / FJ972576 100 / FJ907424  100 / FJ907439 

MC-9 C. asianum MFLU090233 99 / FJ972612 94 / FJ972576 100 / FJ907424  99 / FJ907439 

PC-1 C. brevisporum BCC 38876 100 / JN050238 94 / JN050227 100 / JN050216  98 / JN050244 

WC-1 C. fructicola MFLU090228 100 / FJ972603 99 / FJ972578 99 / FJ907426  100 / FJ907441 
1) Percent identity: identity between each gene sequence of the isolate with that of reference culture 

in percentage ratio / Genbank accession number of the gene sequence of reference culture; ITS: 
complete rDNA–ITS region; GAPDH: glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase; ACT: actin; 
TUB2: partial β-tubulin.  

2) Reference culture: ex-type or authentic culture of each Colletotrichum species. 
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表五、水果培養基對不同果樹炭疽病菌菌絲生長之影響 
Table 5. The effects of fruit pulp media on the growth of mycelia of Colletotrichum isolates 

collected from 5 fruit crops  

Isolate2) 
Medium made of1) 

PDA3) 
Carambola Grape Mango Papaya Wax apple 

CC-1 7.50±0.09 b 7.24±0.05 bc 7.06±0.04 cd 7.85±0.15 a 7.96±0.04 a 6.93±0.03 b 
CC-6 8.20±0.00 a 7.28±0.03 b 8.2±0.00 a 8.20±0.00 a 8.20±0.00 a 8.20±0.00 a 
GC-3 6.86±0.05 b 6.69±0.05 bc 7.93±0.07 a 6.64±0.08 cd 6.59±0.02 cd 6.44±0.06 d 
GC-9 2.30±0.14 e 4.15±0.08 c 5.98±0.04 a 4.95±0.17 b 3.50±0.12 d 4.34±0.05 c 
MC-1 1.71±0.03 e 5.49±0.06 d 7.26±0.03 b 7.93±0.04 a 7.19±0.10 b 6.98±0.06 c 
MC-9 7.24±0.02 c 7.11±0.03 d 7.49±0.01 b 7.46±0.03 b 8.15±0.03 a 7.14±0.02 d 
P C-1 5.39±0.05 b 5.01±0.07 c 5.69±0.07 a 6.05±0.02 c 4.36±0.02 e 4.68±0.09 d 
P C-9 6.35±0.03 b 5.19±0.04 d 5.99±0.02 c 6.05±0.02 c 6.71±0.01 a 4.45±0.01 e 
WC-1 6.98±0.05 b 7.04±0.14 b 7.46±0.08 a 7.00±0.02 b 7.01±0.10 b 6.50±0.07 c 
WC-3 6.30±0.03 b 5.40±0.07 d 6.10±0.03 c 6.05±0.02 c 6.71±0.01 a 5.20±0.11 e 
1) Colony diameter after 7-day-growth, unit=cm. Numbers in each row are mean±standard error 

(n=8). Values in each row followed by the same letter are not significantly different at 5% level by 
Fisher’s protected least significant difference test. 

2) Refer to Table 1 for isolate information. 
3) Potato dextrose agar. 

孢子與菌落形態皆相同。多數菌株亦能感

染 1 至 2 種原寄主以外的果實，但 MC-9
及 PC-1 為例外，僅能感染原寄主。這表
示不同寄主來源之炭疽病菌其寄主範圍有

其限制，但也因菌株而異。就寄主果樹觀

之，葡萄僅有源自葡萄的晚腐 (炭疽) 病
菌能感染，芒果則有多達 7 株供試菌株能
予感染並造成病徵 (表六)。 

五、炭疽病菌對藥劑之感受性 

大部分供試果樹炭疽病菌對亞托敏 
(Azoxystrobin) 等 9 種藥劑之感受性反應
相似，但部分菌株對某些藥劑仍有差異。

藥效最佳的藥劑是免得爛  (metiram)，其

對 10 株供試菌株之分生孢子發芽均具完
全抑制作用；其次為克熱淨 (Iminoctadine 
tris (albesilate))，除源自楊桃之 CC-1 及

CC-6 外，對其他菌株均具完全抑菌作
用；其餘 7 種供試藥劑則僅能對少部分菌
株具抑菌作用  (表七)。本項試驗結果顯
示，大部分供試菌株對多數供試藥劑已產

生抗藥性。 

 
討論 
 

病原菌是植物傳染性病害的致病因

子  (causal agent)，也是病害防治的標
的，病原菌的分類及相關特性決定病害

發展與防治方法之擬定。植物病害的研  
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表六、果樹炭疽病菌交互接種之結果 
Table 6. Disease incidence of fruits after cross inoculation with Colletotrichum isolates from 5 

fruit crops 

Isolate2) 
Inoculation on1) 

Carambola Grape Mango Papaya Wax apple 

CC-1 ＋ － ＋ － ＋ 

CC-6 ＋ － ＋ － － 

GC-3 － ＋ ＋ － － 

GC-9 － ＋ ＋ － － 

MC-1 ＋ － ＋ － － 

MC-9 － － ＋ － － 

PC-1 － － － ＋ － 

PC-9 － － － ＋ ＋ 

WC-1 － － ＋ － ＋ 

WC-3 ＋ － － ＋ ＋ 

1) “＋” symptomatic, “－”no symptom. Results were recorded 7 days after inoculation.  
2) Refer to Table 1 for isolate information. 

表七、殺菌劑對果樹炭疽病菌分生孢子發芽之影響 
Table 7. Effects of fungicides on conidial germination of Colletotrichum isolates collected from 

5 fruit crops 

Fungicide 
Isolate1, 2) 

CC-1 CC-6 GC-3 GC-9 MC-1 

Azoxystrobin 100.0±0.0 a 100.0±0.0 a 100.0±0.0 a 90.5±0.5 b 91.8±0.6 c 

Cyprodinil + Fludioxonil 89.5±0.5 c 83.0±1.3 c 100.0±0.0 a 0.0±0.0 e 81.0±1.0 e 

Iminoctadine tris (albesilate) 79.8±0.6 d 94.8±1.1 b 0.0±0.0 e 0.0±0.0 e 0.0±0.0 f 

Metiram 0.0±0.0 e 0.0±0.0 d 0.0±0.0 e 0.0±0.0 e 0.0±0.0 f 

Pyraclostrobin 94.8±0.5 b 94.3±0.9 b 96.5±0.0 b 86.3±0.9 c 0.0±0.0 f 

Tebuconazole 100.0±0.0 a 100.0±0.0 a 90.5±1.0 d 10.3±0.3 d 96.5±0.5 b 

Thiophanate-methyl 100.0±0.0 a 100.0±0.0 a 100.0±0.0 a 94.3±0.9 a 100.0±0.0 a 

Trifloxystrobin 100.0±0.0 a 100.0±0.0 a 100.0±0.0 a 90.5±0.5 b 90.0±0.8 c 

Trifloxystrobin + Fluopyram 100.0±0.0 a 100.0±0.0 a 97.3±0.8 b 9.0±0.4 d 96.0±0.8 b 

Control (water) 100.0±0.0 a 100.0±0.0 a 94.0±1.5 c 93.0±1.3 a 85.5±0.6 d 
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表七(續)、殺菌劑對果樹炭疽病菌分生孢子發芽之影響 
Table 7 (continued). Effects of fungicides on conidial germination of Colletotrichum isolates 

collected from fruit crops 

Fungicide 
Isolate1, 2) 

MC-9 PC-1 PC-9 WC-1 WC-3 

Azoxystrobin 100.0±0.0 a 100.0±0.0 a 100.0±0.0 a 0.0±0.0 d 100.0±0.0 a 

Cyprodinil + Fludioxonil 100.0±0.0 a 0.0±0.0 c 91.5±1.0 b 85.8±0.3 c 0.0±0.0 d 

Iminoctadine tris (albesilate) 0.0±0.0 d 0.0±0.0 c 0.0±0.0 d 0.0±0.0 d 0.0±0.0 d 

Metiram 0.0±0.0 d 0.0±0.0 c 0.0±0.0 d 0.0±0.0 d 0.0±0.0 d 

Pyraclostrobin 100.0±0.0 a 100.0±0.0 a 71.8±0.6 c 100.0±0.0 a 90.8±0.5 b 

Tebuconazole 100.0±0.0 a 0.0±0.0 c 100.0±0.0 a 100.0±0.0 a 100.0±0.0 a 

Thiophanate-methyl 100.0±0.0 a 100.0±0.0 a 100.0±0.0 a 100.0±0.0 a 100.0±0.0 a 

Trifloxystrobin 90.5±0.5 c 90.5±0.5 b 100.0±0.0 a 100.0±0.0 a 100.0±0.0 a 

Trifloxystrobin + Fluopyram 100.0±0.0 a 100.0±0.0 a 91.0±0.6 b 100.0±0.0 a 86.3±0.6 c 

Control (water) 94.8±0.5 b 100.0±0.0 a 100.0±0.0 a 96.0±1.1 b 100.0±0.0 a 
1)  Mean±standard error (n=4). Values in each column followed by the same letter are not signify-

cantly different at 5% level by Fisher’s protected least significant difference test.  
2)  Refer to Table 1 for isolate information. 
 
究工作首在分離、鑑定病原菌，並完成

其病原性  (pathogenicity) 測定，以確定
病原菌之分類地位及其與病害之關係。

由 Colletotrichum spp. 所引起的果樹炭疽
病是臺灣地區重要且普遍的植物病害，該

屬之菌種數量逾百且部分菌種寄主範圍廣

泛  (15, 19, 27)。但如依據其分生孢子形態為

分類特徵，則僅能區分成 C. acutatum, C. 
boninense, C. gloeosporioides 等 3個複合
種，各複合種包含數目不等之菌種 (19)。在

同一複合種內之炭疽病菌種間的形態差異

不顯著，以致難以定其種別。基因序列因

鑑別度高且定序技術進步又價格低廉，近

年已成菌種鑑定的常用工具 (10, 14, 18, 24, 37)。

隨著分子生物學應用日廣，Colletotrichum 

spp. 之菌種鑑定已能運用多種基因序列作
為比對依據，亦使國內外許多既有的炭疽

病菌被重訂學名，並陸續發表新的炭疽病

菌菌種 (10, 29, 30, 31,32, 35, 45)。本研究僅有 10
株菌株，即發現部分菌株學名異於以往之

記錄，且可能有未被發表的新菌種出現。

這 10株菌有 8株屬 C. gloeosporioides複合
種，另二株 (PC-9及WC-3) 屬 C. acutatum
複合種。從圖三之多基因親緣性分析結果

看 C. gloeosporioides複合種之 8株菌，除

PC-1 以外，其他各菌株均屬同一分支
群，表示以基因序列作為分類依據對多數

菌株仍具鑑別度，但亦有例外，因而形態

特徵在分類鑑定上仍不可或闕。供試炭疽

病菌之種別鑑定是先以形態作複合種之歸
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類，再以其 4 種基因序列比對模式菌株之
相同基因序列，綜合分析後所得之結果 
(表四)。作者進一步以部分菌株 ApMat 基
因序列與各模式菌株之相同基因比對，所

得結果與前述多基因之鑑定結果完全相同 
(著者，未發表)。此表示，ApMat 基因在
分類鑑定上具取代多基因之潛力，這將使

炭疽病菌之鑑定更為簡便，惟該基因在部

分菌株不能增幅而無法定序，存有技術障

礙待克服。 
菌株 PC-1 經形態與基因序列比對，

確認為 C. brevisporum，為臺灣及北半球
首次發表的木瓜炭疽病菌學名，且此菌種

尚未見於臺灣其他作物 (21)。PC-1 在本研
究中僅能感染原寄主木瓜，其病原性與基

因親緣性分析結果均顯示其具特殊性，值

得進一步探討。菌株 PC-9 及 WC-3 分別
源自木瓜及蓮霧，依據形態特徵應屬 C. 
acutatum 複合種，此二菌株之菌落及孢子
形態、營養需求、多基因親緣性分析等均

相似，甚至在地緣上亦很接近，可能為同

一菌種。然此 2 菌株在病原性及對殺菌劑
感受性仍有不同，可能肇因於不同寄主植

物及藥劑選汰之作用而衍生出此差異。整

合 2 菌株孢子形態及多基因序列分析結
果，尚無已知菌種可供歸屬，是否為新菌

種尚待探討。 
本研究嘗試比較不同果實成分對不同

寄主來源果樹炭疽病菌菌絲生長之影響，

惟多數供試菌株在這些培養基上的生長並

無顯著差異。但源自葡萄之 GC-9 及芒果
之 MC-1 卻皆在楊桃果實培養基上生長緩

慢，尤以 MC-1 之差異最明顯，但該菌株
卻可經由人工接種而感染楊桃，推斷菌株

對果實培養基成分的偏好未必與其病原性

有關 (表五、表六)。 
病原性是植物病原菌最核心的特性，

它決定病害之發生與為害程度。源自楊

桃、葡萄、芒果、木瓜及蓮霧等 5 種臺灣
果樹之炭疽病菌經由人工接種，均能對原

寄主造成感染，表示炭疽病菌對原寄主均

具病原性，但各菌株對非原寄主果實之病

原性則不具規則性，此亦見於過往之研究
(11, 13, 22)。在本研究中，有些菌株僅能感

染原寄主，有些可感染其他 1 或 2 種果
實，但供試之葡萄果實僅有源自葡萄的 2
株晚腐 (炭疽) 病菌能感染造成病徵，而
芒果則有多達 7 株炭疽病菌可感染  (表
五)。據此推斷，葡萄與晚腐病菌構成的
植物病害系統  (plant pathosystem) 較封
閉，而芒果炭疽病的病害系統則較開放。

亦即葡萄晚腐病之病原菌來源可能僅限於

葡萄，而芒果炭疽病之病原菌除來自芒果

外，亦可能來自楊桃、葡萄及蓮霧等果

樹。葡萄為落葉果樹，晚腐病的初次感染

源 (primary inoculum) 對後續病害之發生
影響較大；芒果是常綠果樹，繁茂的枝條

及葉片可提供病原菌在無果實生長期間存

活。因而芒果炭疽病之防治應較葡萄晚腐

病更困難，因其必須面對田間任何時期不

同來源炭疽病菌之感染。但本研究亦顯

示，芒果炭疽病菌並不易感染其他種類果

實，炭疽病菌如僅能單方向感染芒果，亦

顯示炭疽病菌病原性的複雜度，惟人工接
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種之條件終究有別於自然感染，接種結果

可能受接種之病原菌，寄主植物特性及接

種時的環境條件影響  (11)，這些都有待更

深入的研究來釐清。 
果樹炭疽病之防治現仍以施用殺菌劑

為主要措施，此 5 種果樹炭疽病之共同推
薦殺菌劑計有 9 種 (表二)，其中 7 種屬
單點 (specific site) 作用機制藥劑，供試
菌株對此類藥劑多已產生抗性而不具抑菌

效果，而多點作用機制  (multi-site) 藥劑
如免得爛對所有供試菌株孢子均能有效抑

制其發芽，這在芒果炭疽病菌之相關研究

亦有類似結果 (6, 8)；克熱淨則除對源自楊

桃之供試菌株孢子不具抑制作用，對其他

供試菌株則尚具良好的抑菌效果。據此推

斷，儘管來自不同寄主，大部分的炭疽病

菌對藥劑之感受性差異不大，相同藥劑對

不同作物炭疽病菌之抑菌效果差異不顯

著，這也為殺菌劑延伸使用制度提供有利

的科學佐證。單點作用機制藥劑易喪失藥

效，而多點作用機制藥劑則能長期保持良

好藥效，這也為殺菌劑之開發提供了明確

方向。 
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Abstract  

Duan, C. H., Pang, H. R., and Wang C. C. 2018. Identification, pathogenicity and fungicide 

sensitivity of Colletotrichum isolates from five fruit crops in Taiwan. Taiwan Pestic. Sci. 5: 91-

111. 

Anthracnose disease caused by Colletotrichum species is a major limiting factor to 
fruit production in Taiwan. These Colletotrichum species from different fruit crops share 
similar morphological characteristics and cause resemble symptoms. The identification, 
pathogenicity and fungicides sensitivity of Colletotrichum isolates from various fruit crops 
have not been much clarified in Taiwan. Two single-spore isolates of Colletotrichum 
collected from diseased fruits of carambola (Averrhoa carambola), grape (Vitis 
vinefera×V. labrusca), mango (Mangifera indica), papaya (Carica papaya) and wax apple 
(Syzygium samarangense) were characterized in this study. Based on their conidial 
morphology and multi-gene sequences of ITS, GAPDH, ACT and TUB2, eight of the 10 
isolates were respectively identified as C. asianum (2), C. brevisporum, C. fructicola, C. 
siamense (2), C. tropicale, and C.viniferum while the remaining 2 were undetermined. 
Cross-inoculation of the isolates on detached fruits revealed a degree of variation in their 
pathogenicity. All tested isolates were able to infect their original hosts and most of them 
also induced symptoms on one or two alternative hosts. However, grape was only infected 
by isolates from grape. Media with contents of various fruit pulps did not have much 
influence on mycelial growth of the tested isolates. According to quantitative assay of 
conidial germination, most isolates were sensitive to the fungicides with multi-site contact 
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activity such as metiram and iminoctadine tris (albesilate), while they were not sensitive to 
the single-site fungicides as azoxystrobin, cyprodinil + fludioxonil, pyraclostrobin, 
tebuconazole, trifloxystrobin, trifloxystrobin+fluopyram and thiophanate-methyl. 

Key words: Colletotrichum, pathogenicity, fungicide 
  


