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摘要：近年来，随着我国对外贸易的不断增长，口岸检测样品量巨大，外来检疫性有害生物尤其是病原

菌物传入我国的风险日趋增加，正成为我国国门生物安全的重要威胁。加强外来入侵菌物的防御能力建

设，有效防范其造成的生物安全威胁迫在眉睫。由于外来入侵菌物各类群的基础研究薄弱，标准参比物

质缺乏、基础数据和可检索数据库缺失，大部分物种缺乏准确、高效的鉴定手段，使得现有口岸菌物检

疫存在准确性较低、速度较慢、误检漏检率较高等问题。针对上述问题，以我国进境检疫对象及主要进

口农林作物上的高频检出但鉴定困难、误检率高的菌物类群为对象，建立了其标准参比物质库、形态特

征信息库、多基因序列数据库，并通过整合多个信息库资源实现从检疫样品中初筛到物种精准鉴定的多

模块服务平台 www.casbrc.org/pqfungi，并开放共享。该数据库平台的应用有望促进我国口岸检疫部门

的检测便利化水平大幅提升，在“智能海关”建设、维护国门生物安全及促进农林产品安全贸易中发挥重

要作用。 
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随着我国农产品贸易活动的大幅增长、国际

合作交流的日益频繁以及旅游业的迅猛发展，一

些危害性极大的外来微生物相继传入我国[1]。由于

微生物形体微小，容易利用各种途径入侵和扩散，

对生物多样性、人类健康、经济发展、社会稳定

及国家生态安全造成巨大威胁[2]。我国是遭受外来

生物入侵最严重的国家，尤其加入 WTO 后国际贸

易呈暴发式增长，外来入侵生物的数量不断增加。
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迄今为止，全国已发现 660 多种外来入侵物种，

其中 215 种已入侵我国一些国家级自然保护区，

48 种外来入侵物种被列入《中国外来入侵物种名

单》，这些外来物种每年在我国造成的直接和间接

经济损失高达 2000 亿元[3]。这些跨境有害生物主

要包括菌物、细菌、昆虫、病毒以及媒介生物等，

其中菌物所占比重较大，正成为威胁我国农林牧

业生产、生物多样性与生态环境的重要因素，由

此引发的生物安全问题已上升为关系国家安全的

重大问题[1]。其中，依据《中华人民共和国进境植

物检疫性有害生物名录》记载，我国进境植物检

疫性菌物有 130 种[4]。这些菌物随着进出口贸易的

持续增长检出频率也逐年增多，尤其在一些进口

粮食作物(大豆、小麦、油菜和玉米)、经济作物及

种苗上检出次数最多[5]。外来检疫性菌物对环境、

农林生产和人类健康危害极大，我国曾因此蒙受

巨 大 的 经 济 、 生 态 损 失 。 例 如 大 丽 轮 枝 菌

(Verticillium dahliae)自 1935 年由美国传入我国

后，常年都造成棉花黄萎病广泛发生，尤其在  

1993 年暴发成灾，发病面积高达 18 hm2，损失皮

棉约 15 万 t 以上，其中冀鲁豫 3 省发病面积超过

70%，因病减产 5%–15%，造成经济损失约 20–   

60 亿元 [6]。此外，向日葵黑茎病菌(Plenodomus 

lindquistii)自 2005 年以来入侵我国后对新疆伊犁

的向日葵生产造成严重危害，仅 2007 年该地受害

面积达 13000 hm2，其中重病田发病率 100%，死

亡率达 50%以上，造成向日葵含油率大幅降低[7]。

检疫性菌物茶藨生柱锈菌(Cronartium ribicola)也

已入侵我国并对松树造成了巨大的危害，林业部

门根据其危害面积认定为二级外来有害生物[8]。因

此，加强进境植物检疫性有害菌物的监测工作，

防范检疫性病害的扩散和危害，对保护我国农林

业生产安全意义重大。 

目前，我国外来入侵生物检疫鉴定工作存在

很多困难，其中菌物类群的检测是检疫工作的热

点和难点问题。尽管检疫性有害生物名录是植物

检疫的重要执法依据和工作指南，但我国现有检

疫名录存在部分物种名称使用不准确、不正确或

不规范的问题，仍有一些物种界限不明确、分类

鉴定困难的情况[4]。此外，海关检疫部门主要依据

传统的形态学观察鉴定多数检疫性菌物，该方法

所需的专业技术能力很高且难以标准化，经验不

足容易错误鉴定，人才培养所需投入大，检测鉴

定周期长。加之基础研究薄弱和大部分材料都在

国外尤其是菌株资源，大部分检疫性物种尚未建

立物种水平的标准参比物质作为鉴定依据。在分

子检测方面，常规 PCR 检测技术(多重 PCR、反

向 PCR、PCR-ELISA 和实时荧光 PCR 等)及传统

的单基因检测技术——核酸标记检测技术已应用

于口岸检疫性物种的日常检测，但这些方法存在

针对目标单一、鉴定不准确等缺陷[9–10]。尽管 DNA

条形码检测技术具有检测快速、灵敏、信息化程度

高及易于标准化等优点受到检疫部门的关注，但该

技术多以 GenBank 等公共数据库内的 DNA 登录序

列为参考依据，而公共数据库内的错误信息常导致

条形码技术在实际应用中无法实现物种准确鉴  

定[11]。近年来，一些新的技术方法，如 Padlock 探

针技术、数字 PCR 技术、基因芯片技术、微流控

芯片技术以及高通量测序技术，不仅满足检疫样品

中多个检疫目标的检测工作[12–13]，还可以应用于物

种的准确鉴定[6,9,14]。这些新技术方法具有操作简

单、高通量、自动化、速度快、效率高等优势，但

这些技术都是基于不同物种间基因序列差异来进

行物种鉴定，因此，搭建检疫性菌物基准序列数据
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库是开发检疫性菌物多目标、高精准检测技术的基

础和关键。基于口岸菌物检疫存在“检不到、检不

准、手段落后、目标单一、周期长”等技术缺陷，

针对性地开展植物检疫性菌物数据平台的建设工

作，不仅满足我国现阶段入侵菌物的快速、准确、

智能检测的要求，同时解决口岸检测标准化、多目

标化存在的技术缺陷，具有重要意义。 

1  检疫性菌物数据库的组成及功能 

检疫性菌物数据库平台主要包括以下几部

分：(1) 检疫性菌物标准物数据库，其中包含标准

及参考样本库、标准参比物质库、表观性状库及

多基因序列基准数据库；(2) 检疫样本高通量初筛

平台；(3) 检疫性菌物物种鉴定平台，包括单基因、

多基因谱系分型筛查鉴定平台；(4) 检疫性及重要

农林作物有害菌物溯源平台；(5) 中国进境检疫性

菌物鉴定标准文本库；(6) 用户管理系统及后台管

理系统(图 1)。 

其中，检疫性菌物标准物数据库是收集检疫

性菌物及近缘物种的凭证样本相关信息的数据

库，通过对检疫性有害生物及近缘物种形态观察

和相关文献的整理、收集显微、超微特征信息，

并开展数字化管理，进而建立检疫性菌物的标准

参比物质及相关性状数据库。此外，进一步收集

模 式 或 凭 证 标 本 的 核 糖 体 内 转 录 间 隔 区 (ITS 

rRNA 基因，ITS)和核糖体大亚基序列(LSU rRNA

基因，LSU)、翻译延伸因子(translation elongation 

factor-1 alpha，EF-1α)、β 微管蛋白基因(β-tubulin，

TUB2)等多个常用序列片段，构建多基因基准序

列数据库，辅助检疫性菌物的形态鉴定并促进分

子检测的标准化。 

现有的检测平台包含检疫样品高通量初筛平

台、物种鉴定平台及溯源平台 3 个部分。其中，

检疫样品高通量初筛平台主要是基于二代测序技

术，以检疫性物种及其近缘种标准序列的 ITS2 区

段序列为基础，建立本地的参考核心数据库，利

用生物信息学软件进行初级信息分析，并建立本

地的标准及参考样本的基准序列核心数据库，通

过将待检样品中获取的高通量数据与核心数据库

比对，分析待检样品中存在检疫性物种的可能性。 

 

 
 

图 1.  我国检疫性菌物数据库的基本组成 

Figure 1.  Formation of database for plant quarantine fungi in China. 
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检疫性菌物物种鉴定平台是基于多基因谱系分

型筛查技术，以多基因序列基准数据库为核心，

通过整合序列联配软件、系统发育分析软件及遗

传距离分析模块，并设计多个查询功能模块，如

序列输入、序列联配、系统发育树构建、物种确

认等功能模块，对多个基因进行自动化的系统发

育分析，建立“一站式”的多基因谱系分型鉴定系

统，最终实现物种的精准、快速及实时鉴定。检

疫性及重要农林作物病原菌物溯源平台选取部

分检疫性物种或重要的农林业跨境有害菌物，建

立溯源基准数据库，实现检疫性物种的溯源技术

体系(图 2)。 

除了上述主要功能模块之外，数据库平台还

建立了中国进境检疫性菌物鉴定标准文本库，收

集了迄今为止发布的植物检疫性菌物的国家标

准、行业标准、地方标准的文本共计 114 份，便

于用户进行搜索和查看。 

此外，平台还包括用户管理系统及后台管理

系统，分别在用户、管理员的层面开展平台的日

常维护、数据更新等工作。 

 

 
 

图 2.  我国检疫性菌物数据库标准库及检测平台的功能示意图 

Figure 2.  Function of reference materials and detection platform in database for plant quarantine fungi in China. 
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检疫性菌物数据库平台由数据标准库集群、数

据访问模块及应用服务模块等部分组成，主要在实

体菌株资源收集、鉴定标准化、检疫样品初筛及物

种准确鉴定等方面进行功能设计及开发，通过整合

多个信息库资源实现从检疫样品初筛到物种精准

鉴定的“一站式”检测服务。相关标准库和检测筛查

平台的建设开发实现了相互衔接，标准库的建设对

最终检测平台中的检测技术方法的开发提供核心

数据集。目前，检疫对象及高频入侵物种的标准及

参比物质库、形态特征信息库、多基因序列数据库

及其他相关资源、信息、程序和模块集成在数据库

平台 www.casbrc.org/pqfungi 上并开放共享(图 3)。 

 
图 3.  我国检疫性菌物数据平台的主页 

Figure 3.  Homepage of databases for plant quarantine fungi in China. 

749 1649 4876 1313 378 
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2  数据库平台建设方案 

检疫性菌物数据库平台由数据库系统、后台

数据库管理系统、前端显示与查询系统 3 个主要

部分组成。其中数据库系统用 MySQL 数据库作为

数据库平台，后台采用 JAVA 等语言构建数据管理

系统平台，保证数据库安全及稳定。整个平台开

发环境为 struts2＋mybatis＋spring，网站前台应用

主要是利用 Linux (ubuntu)系统，前端显示和查询

可以在 Win XP/7/8/10 等中用 IE、Chrome 等浏览

器打开应用。 

3  平台建设进展 

3.1  基础数据 

平台的基础数据主要采集标准及凭证样本、

参比物质、特征性状、多基因序列等。目前涉及

的植物检疫及高频跨境菌物共计 19 科 53 属 901 种，

其中包含我国进口的主要农林作物上高频检出但

鉴定困难、误检率高的刺盘孢属(Colletotrichum)、

间座壳属(Diaporthe)、亚隔孢壳属(Didymella)、茎

点霉属(Phoma)、轮枝菌属(Verticillum)等，也包含

危害严重、分布扩张却在我国口岸未检出的检疫

性 菌 物 ， 如 柱 锈 菌 属 (Cronartium) 、 胶 锈 菌 属

(Gymnosporangium)、栅锈菌属(Melampsora)、柄

锈菌属(Puccinia)等。具体科、属及相关形态、分

子等信息见表 1。 

3.1.1  标准及凭证样本库数据：以我国检疫性菌

物为主要对象，同时选取口岸历年检验检疫截获

数据、国家外来有害生物信息数据、作物保护大

全(crop protection compendium)及国内外文献报道

的检疫对象及高频跨境植物病原菌物为核心对

象，依据分类信息并结合标准及凭证样本的形态

鉴定，收集模式标本或凭证样本，经分类学专家

逐一查验后，进行统一、标准化管理样本库，整

理物种名称、样本编号、寄主、分类地位、产地、

生境类型等相关信息名录，整理成库。目前已收

集并信息化的样本数为 2485 份，涉及 19 个科、

53 个属的 901 个物种，其中包含模式标本 543 份。 

3.1.2  参比物质库建设：依据凭证样本的信息及

物种描述相关分类文献，在凭证样本中选取参比

物质，建立标准参比物质库，实现检疫性物种的

日常溯源与检测中的质量控制。通过结合 DNA 条

形码及质粒标准分子构建技术，构建检疫对象及

高频跨境菌物的物种特征性标准分子，作为检疫

性菌物分子鉴定和溯源的标准阳性对照。目前已

构建口岸检测中 182 个重要菌物物种的标准分子，

建立了相应的信息库，其中包含标准分子来源凭

证标本的基本信息、基因片段名称、标准分子长

度、引物及 PCR 条件等相关信息，并提供相关标

准分子构建的基本步骤，实现溯源及相关检测中

的质量控制。 

3.1.3  表观性状库建设：开展模式及凭证样本的

形态特征观察，收集相关显微、超微特征图片，

对标本的形态特征进行数字化存储，结合病害特

征、产地、寄主、生物学特征等相关信息，建立

表观性状数据库。开发相关信息查询、图像对比、

更新等模块，实现形态特征的在线查询。用户通

过登录主界面的“表观性状库”一栏，进入后可以

浏览所有物种的注释信息，包括其物种的基本信

息、分类地位、模式标本的基本情况、寄主范围、

地理分布以及形态特征图片等。目前收集了 499

个物种的 3493 份显微、超微特征图片，整合并信

息化为表观性状数据库。此外，通过物种其他相

关信息的数据化，实现在线查询相关物种的形态

特征及其他寄主、地理分布等信息的功能模块。 



3812 Peng Zhao et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2021, 61(12) 

actamicro@im.ac.cn 

  

表 1.  标准库数据采集列表 

Table 1.  Detailed information of data involved in reference databases 

Families Genera 
No. of species (No. 
of quarantine fungi)

No. of specimens 
(No. of type specimen)

Plates of 
morphology 

No. of DNA 
sequence 

References

Didymellaceae Allophoma, Ascochyta, 
Boeremia, Calophoma, 
Didymella, 
Heterophoma, 
Neoascochyta, 
Neodidymelliopsis, 
Nothophoma, 
Paraboeremia, Phoma, 
Phomatodes, 
Stagonosporopsis, 
Xenodidymella 

64 155(57) 32 523 [15–16] 

Cladosporiaceae Cladosporium 49 49 (47) 48 149 [17–18] 

Clavicipitaceae Metacordyceps 1 2 6 13 [19] 

Coleosporiaceae Chrysomyxa, 
Coleosporium, 
Quasipucciniastrum 

22 (1) 45 5 86 [20–22] 

Cordycipitaceae Lecanicillium 1 2 8 26 [16] 

Cronartiaceae Cronartium 16 (5) 170 0 361 [21–22] 

Diaporthaceae Diaporthe 131 (10) 266 (130) 82 1131 [23–24] 

Eurotiomycetidae Penicillium 18 18 0 54 [25] 

Glomerellaceae Colletotrichum 191 (1) 196 (190) 113 2056 [26–27] 

Gymnosporangiaceae Gymnosporangium 29 (4) 247 (9) 21 524 [22] 

Leptosphaeriaceae Plenodomus 3 6 0 9 [16] 

Melampsoraceae Melampsora 32 (1) 265 (15) 32 863 [28] 

Nectriaceae Fusarium 28 (4) 441 (2) 22 793 [29] 

Plectosphaerellaceae Gibellulopsis, 
Verticillium 

19 (2) 207 (3) 10 574 [30] 

Pleosporaceae Curvularia 48 48 (47) 48 138 [31] 

Pucciniaceae Puccinia 145 (1) 195 6 363 [32] 

Pucciniastraceae Hyalopsora, 
Melampsoridium,  
Milesina, 
Naohidemyces, 
Pucciniastrum,  
Thekopsora, 
Uredinopsis 

32 53 0 93 [21,32] 

Stachybotryaceae Albifimbria, Alfaria, 
Capitofimbria,  
Digitiseta, 
Dimorphiseta, 
Gregatothecium, 
Inaequalispora, 
Myxospora, 
Paramyrothecium, 
Striaticonidium, 
Tangerinosporium, 
Xepicula 

58 58 (43) 51 214 [33] 

Ustilaginaceae Macalpinomyces, 
Tranzscheliella 

14 62 15 124 [34–35] 
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3.1.4  多基因基准序列数据库建设：通过基因测

序收集模式或凭证样本的多基因序列，构建多基

因序列基准数据库。同时，数据库中镶嵌测序图

谱的质量控制模块，可以直接读取原始数据序列，

方便查看。此外，序列数据与标准参比物质库和

表观性状库关联，可以检索基准序列的其他相关

信息。目前整理并筛选了 ITS、LSU、EF-1α、TUB2

等多基因序列共计 8094 条，构建了基于模式及凭

证标本的多基因序列基准数据库。 

目前，整个数据库平台设计了基础数据的统

计后台，并对基础数据中凭证样本及多基因基准

序列相关的信息进行了数据统计，通过对物种名

称、样本编号、寄主、分类地位、产地、生境类

型、馆藏信息、基因序列类型等相关信息归类，

并设计了图形化输出模块，建立了物种组成信息、

样品地理来源、菌株及标本的保藏单位信息和相

关基因序列类型的统计图表。网站用户可以通过

查阅相关可视化图表来明确平台基础数据涉及的

物种情况、样本地理来源及其他相关数据的现状，

增强网站的用户体验。 

3.2  检疫样本高通量初筛平台建设 

高通量初筛平台建立了从检疫样品中快速筛

查相关物种的检测方法。通过对检疫样品进行总

DNA 提取，对其 ITS2 区段扩增并进行二代测序，

利用本平台嵌合的生物信息学软件模块进行初级

信息分析，确定待检样品中是否存在多种检疫性

物种的可能性(基于三代 ITS 全长的模块处于构建

中)。平台选取了口岸历年检验检疫截获数据、国

家外来有害生物数据信息、作物保护大全及国内

外文献报道的检疫和高频跨境菌物为检测对象，

建立了检疫样品中筛查检疫及高频入侵有害菌物

的高通量筛查基准数据库。同时，整合了高通量

数据分析流程中涉及的相关软件模块，通过将数

据分析流程包装成脚本形式的方式，实现了高通量

数据原始序列的合并去头、数据质控、聚类分析、

OTUs 注释等一系列分析过程的自动化，简化了数

据分析过程。目前，相关软件模块及核心筛查数据

库已经整合到在线鉴定网站内，并设计了高通量数

据上传、分析、输出等相关功能模块(图 4)，基本

实现在线自动分析检疫样品中高通量数据，实现检

疫样品中检疫性物种的多目标筛查鉴定。 

3.3  检疫性菌物物种鉴定平台建设 

物种鉴定平台构建了基于多基因谱系分型筛

查技术的检测模块。该技术主要基于多基因基准

数据库，通过整合序列联配软件、系统发育分析

软件及遗传距离分析软件模块，并设计多个查询

功能模块，如序列输入、序列联配、系统发育树

构建、物种确认等一系列功能模块(图 5)，建立“一

站式”的多基因谱系分型筛查系统，实现基于单个

DNA 条形码或者多个基因序列的精准、快速的物

种鉴定。该平台的优势在于核心数据库中的数据

是源于模式或经过各类群分类专家研究和认证过

的可靠数据。 

3.4  检疫性及重要农林作物有害菌物溯源平台 

建设 

目 前 完 成 了 检 疫 对 象 咖 啡 浆 果 刺 盘 孢

(Colletotrichum kahawae)的溯源筛查平台，通过对

刺盘孢属的多基因序列分析，明确该菌与近缘物

种的亲缘关系，选取咖啡浆果刺盘孢编码核糖体

的 ITS、甘油醛-3-磷酸脱氢酶基因(GAPDH)、几

丁质合成酶基因(CHS-1)、钙调蛋白基因(CAL)、β-

微 管 蛋 白 基 因 (TUB2)、 超 氧 化 物 歧 化 酶 基 因

(SOD2)等多个片段，筛选不同地理起源的菌株中

多基因序列的差异，建立溯源基准数据库，实现 
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图 4.  检疫样本高通量筛查数据分析流程及平台使用步骤流程图 

Figure 4.  Pipeline of high-throughput sequence analyses and identification platforms for quarantine samples. 
 

检疫性物种的溯源技术体系。目前部分数据分析

功能仍在完善过程中。未来在现有数据库框架基

础上，利用二代、三代测序技术获取检疫对象的

基因组数据，在基因组水平分析相关数据，建立 

重要检疫性菌物的快速、有效的溯源方法，并整

合相关在线鉴定工具及数据分析平台，逐步完善

溯源平台的功能。 

4  我国检疫性菌物数据库示范应用 

检疫对象的识别很大程度依赖于凭证样本及

标准参比物质的利用，建立海关口岸共享、共用

的凭证样本及参比物质库是解决目前口岸检疫性

菌物“检不准”的重要基础。我国现行植物检疫性

菌物名录自 2007 年颁布后经历过 2 次增补，但

菌物分类系统较 2007 年发生了巨大的变化，很 
 
 
 
 
 

物种注释 

(Species annotation) 

高通量数据输入 

(Data input) 

生产 OTUs 矩阵表 

(Construct OTUs table) 
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图 5.  检疫性菌物多基因分型筛查检测流程 

Figure 5.  Multi-locus sequence identification platform for plant quarantine fungi. 

 
多检疫性物种的种、属概念都发生了很大变动，

相关的物种界限也发生了变化并在不同系统中

存在不一致性[4]。因此，检疫性菌物标准库(实物

库+信息库)的建设工作对提升口岸物种准确识别

提供了基础保障。借助检疫性菌物标准物质及数

据库的示范服务，全国一些重要的口岸在检疫性

物种的截获方面有了显著的增加，如首次从进境

植物产品中截获向日葵茎溃疡病菌、杜鹃花枯萎

病菌、山茶叶杯菌、亚洲胶孢锈菌等重要的检疫性

菌物[36–39]。此外，依据标准库内相关物种的数据，

一些新植物病原菌物也被有效截获。如 2018 年宁波

海关首次从源自澳大利亚、美国、意大利及日本

的进境植物货物中截获病原菌物新物种 6 个[40–41]。

这是我国口岸自设立植物检疫部门以来首次截获

的菌物新物种，相关成果在国内主流媒体引起很

大关注。 

随着我国对农产品需求的急剧增加，植物检

疫性菌物的检测防控任务繁重，目前口岸检疫鉴

定方法以形态和分子检测方法为主，但检测工作

存在目标单一、检测周期长等缺陷，无法实现检

疫性菌物的全覆盖。随着经济全球化及我国粮食

及其他农林作物进口量的不断增加，对大批量样

品开展快速高通量、多目标筛查的需求非常迫切。

通过检疫性菌物检测平台的建设，初步建立了高

通量筛查数据库及网站在线服务功能，并应用于

美国和澳大利亚等国进境的高粱种子检疫性菌物

的筛查工作[42]。通过利用自主搭建的高频入侵有

害菌物物种高通量筛查基准数据库，可以一次性

系统发育分析 

(Phylogenetic analyses) 

数据输入 

(Data input) 

序列相似度结果 

(Similiarities of sequence) 
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检出多种重要的高粱病原菌物，显著提高检测效率

和准确性，为口岸科学评估进境农作物检疫风险提

供技术保障。此外，利用检疫样品筛查技术平台可

以实时开展多目标检测的特点，有效提高口岸对检

疫性菌物及高频跨境物种的筛查工作。由于该平台

具有自动化处理高通量数据的功能模块，降低了数

据分析的技术壁垒，为口岸人员利用高通量测序来

筛查检疫样品中的入侵菌物提供了检测平台。 

5  讨论及展望 

国门生物安全是国家安全体系中的重要组

成部分。外来检疫性有害生物正成为国门生物安

全的重要威胁。其中，检疫性菌物类有害生物在

外来入侵微生物中所占比重较大，但现有检测手

段存在“检不到、检不准、手段落后、目标单一、

周期长”等缺陷，检疫性菌物的检测和防控技术的

缺失正成为我国国门生物安全体系中的短板之

一。为此，我们搭建了植物检疫性菌物标准库及

检测平台，建立了形态、分子检测标准化的参考

库(模式、凭证样本实物库及信息库、参比物质库、

形态特征库以及多基因基准序列数据库)，同时，

通过整合多个信息库资源开发从检疫样品初筛

到物种精准鉴定的平台模块，实现筛、检一体的

“一站式”的检测服务。通过标准库及信息库的建

设，形成一系列具有自主知识产权的检疫性菌物

的技术标准、标准参比物质、高效检测技术方法

以及相关发明专利及标准数据库等，可有效协助

我国口岸一线检疫人员对检疫性菌物开展识别

和检测，为补齐我国国门安全体系中的短板、减

少跨境生物对我国的安全威胁起到科技支撑作

用。此外，该标准库及检测平台对重要的植物病

原菌物的基础信息进行了有效的数据化管理，可为

病原物起源、分布、传播、入侵、扩散、预警、监

测等不同阶段的风险评估、损失评估等提供基础科

学数据，同时为全社会和公众了解外来有害生物危

害、增强国门生物安全意识提供科普教育平台。 

标准库和数据平台目前已初具规模，并逐步开

始免费共享，并在部分口岸中起到了很好的示范作

用。未来，在标准库的建设中需要进一步扩大病原

菌物的凭证样本、参比物质、酶、毒素等衍生资源

的收集范围，并研制国家标准样品，建立国家级的

检疫性菌物标准库及特色主题库，在此基础上，进

一步完善网站的用户体验，提升查询模块的智能化

搜索功能，并针对口岸一线人员的日常检测环境所

需，实现人机智能化的交互，为我国检验检疫、农

林部门及相关产业人员提供专业、准确的参考，促

进我国生物安全防御体系的完善。在检测平台的建

设方面，逐步加强检测平台的技术创新工作，针对

口岸目前鉴定难度较大的检疫性菌物，在菌物传

入、定殖、潜伏、扩散暴发等关键环节针对性地开

发相关检测技术方法，结合大数据分析及二代、三

代测序新技术方法，开发跨境微生物多目标、高精

准的鉴定及溯源平台，开发针对我国进出口主要农

作物微生物的多目标检测技术体系，实现环境(混

合)样品中一步筛查千种微生物的目标。未来几年，

通过检疫性菌物标准库及检测平台的建设，进一步

提升该平台在生物疫情的预警、检测及溯源过程中

的作用，从而为提升国门生物安全的检测能力及智

慧海关的建设提供帮助。 
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Construction and application of reference databases for plant 
quarantine fungi in China 
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Abstract: In recent years, quarantine pests, especially phytopathogenic fungi, posed serious threats to the biological 
security of China. Thus, the reinforcement of defense systems for those invasive fungal species is essential to 
prevent alien biological threats. Due to the lack of reference materials and basic databases related to those 
phytopathogenic fungi, the identifications of these quarantine fungi remain ineffective, posing high risks of 
biological invasion that may lead to significant economic losses and ecological damages. In view of the 
shortcomings in the inspection and quarantine of important invasive fungal species, we established a reference 
database, which includes reference information from the voucher specimens, including the standard molecules, 
morphological characteristics, and multi-locus reference sequences. An integrative online identification and 
inspection platform was established by integrating multiple computer packages, including platform for initial 
multi-objective inspection of fungal species from quarantine samples, and the “one-stop shop” identification 
package of fungal species based on multi-locus sequences. The database can be freely accessed at website: 
www.casbrc.org/pqfungi. Construction of the reference databases and inspection platforms may greatly enhance the 
inspection efficiency of alien fungal pathogens, and have been playing increasingly important role in the 
construction of “intelligent customs” of China. 

Keywords: plant quarantine fungi, standard databases, multi-objective screening, national biosafety 
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