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摘　要：本研究利用经典的聚集度指标法和回归分析法对该病害的空间分布型进行测定，探明猕猴桃溃疡病的田
间分布情况。结果表明，猕猴桃溃疡病病株在大田呈聚集分布，分布的基本形式为个体群。分别计算了猕猴桃溃

疡病大田抽样的最适理论抽样数和序贯抽样数，确定了该病害抽样的最佳样方大小，通过上述研究有效提高调查

抽样的效率，为提高该病害田间调查的准确性和制定有效的防治措施提供依据。
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ｉｄｉａＬｉｎｏｌｌ．），具有丰富的营养价值和极高的经济价
值，且耐储藏，在市场上极受欢迎。据２０１７年数据
统计，“海沃德”在四川种植面积达３６８０ｈｍ２，是四川
绿肉猕猴桃种植面积最多的品种。近年来四川猕猴

桃种植区猕猴桃溃疡病严重发生，究其原因，可能是

在引种、购苗和采粉过程中，缺乏合理布局规划和严

格的检疫措施所造成，对产业发展造成极大威胁。

猕猴桃溃疡病是一种由细菌引起的猕猴桃的毁灭性

病害，该病菌可通过农事操作、苗木、花粉、风雨和昆

虫等传播，气候适宜时蔓延扩散极快，且难以根治，

该病一旦发生，处理稍不及时，常造成毁园现象，严

重威胁猕猴桃产业的可持续发展。研究猕猴桃溃疡

病空间分布型，对提高病害田间调查准确度，为预测

预报提供理论支撑具有重要意义。本研究以田间调

查为基础，利用经典的聚集度指标法和回归分析法

对该病害的空间分布型进行测定。

１　材料与方法

１．１　调查方法
调查地设在成都彭州市，调查品种为海沃德。

２０１８年３月下旬至４月初，在猕猴桃溃疡病发病盛
期，选择栽培密度和立地条件相似的１０个猕猴桃园
进行调查，以单株猕猴桃为样方，隔行取样，整行调

查，每个样地共查１００株。记录猕猴桃溃疡病大田
病株的株数和发病情况，计算发病率和病情指数，计

算公式如下所示。

式中：ＤＩ代表发病率，Ｎａ代表病株数，Ｎ代表总株数
ＤＩ（％）＝１００×∑［（Ｇａ×Ｎａ）／（Ｇｍａｘ×Ｎ）］

式中：ＤＩ代表病情指数，Ｇａ代表发病级数，此处 ａ＝
０、１……５，Ｎａ代表ａ级别对应的病株数，Ｇｍａｘ代表发
病最重级的代表数值，Ｎ代表调查总株数。式中发
病级别按照张慧琴等［１］和张锋等［２］方法，略加改

动，具体见表１。

表１　猕猴桃溃疡病大田病株病情分级标准
发病级别 分级标准

０ 植株健康，无病

１ 主干无病斑，枝条和叶片发病≤５％
２ 主干少量病斑，枝条发病率为５％～２０％
３ 病斑绕主干１／４～１／２，枝条发病率为２０％～５０％
４ 病斑绕主干１／２～３／４，枝条发病率为５０％～８０％
５ 病斑绕主干超过３／４，枝条发病率大于８０％

１．２　空间分布型测定
１．２．１　聚集指标法

参照刘波等［３］研究方法，分别统计所调查样地

的平均病级密度（ｍ），计算样本方差（Ｓ２）和平均拥
挤度（ｍ），了解病害发生的基本情况。依据上述
基础数据计算扩散系数 Ｃ，丛生指标 Ｉ、聚集度指标
ｍ／ｍ、久野指数 ＣＡ和负二项分布参数 Ｋ等聚集
度指标，测定猕猴桃溃疡病在果园的空间分布格局；

病害在样地的聚集原因利用Ｂｌａｃｋｉｔｈ的种群聚集均
数λ进行分析［４］。

１．２．２　回归模型分析法
应用Ｉｗａｏ回归分析法［５］和Ｔａｌｏｒ幂法则［６］分别

建立回归模型，综合分析猕猴桃溃疡病分布的内在

结构。

Ｉｗａｏ关系式为ｍ ＝α＋βｍ
其中：ｍ表示平均拥挤度，ｍ表示平均病级密度

Ｔａｌｏｒ关系式为ｌｇＳ２＝ｌｇａ＋ｂｌｇｍ
其中：Ｓ２表示样本方差，ｍ表示平均病级密度
１．３　抽样技术研究
１．３．１　最适理论抽样模型

本研究采用 Ｉｗａｏ［７］的最适理论抽样模型对猕
猴桃溃疡病的理论抽样数进行分析，并据其确定取

样方式，具体公式为：

Ｎ＝ｔ２［（α＋１）／ｍ＋β－１）］／Ｄ２

式中：Ｎ代表猕猴桃溃疡病的最适理论抽样数，ｔ代
表概率保证，Ｄ代表允许误差，ｍ代表平均病级密
度，α、β分别为ｍ －ｍ回归关系式中的截距和斜
率。

１．３．２　序贯抽样模型
应用Ｉｗａｏ［８］提出的序贯分析模型，制定序贯抽

样表，以此决定取样的样本数，并作为防治决策的依

据。计算公式为：

Ｔ０（ｎ），Ｔ１（ｎ）＝ｎｍ０±ｔ ｎ［（α＋１）ｍ０＋（β－１）ｍ
２
０槡 ］

式中：ｎ代表抽样数，ｔ代表分布临界值，α、β代表 ｍ
－ｍ关系式中的截距和斜率，ｍ０代表防治指标。

２　结果与分析

２．１　发病情况统计
调查了１０个海沃德猕猴桃园猕猴桃溃疡病的

发病情况，见表２。由病级均值可以看出，１０个样地
病级均值范围为１５～３５９，其中８号样地病情最
重，病情指数为７１８％、，发病最轻的样地为４号，
病情指数为１０％。比较发病率可知，样本田块１和
８最高，发病率均达８０％，样本田块４最低，发病率
为２７％。
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表２　１０块样地猕猴桃溃疡病大田病株发病情况

样地
病级均值
（％）

病情指数
（％）

发病率
（％） 调查总数

１ ２．９ ５８ ８０ １００
２ １．８５ ３７ ５８ １００
３ ２．０３ ４０．６ ５５ １００
４ ０．５１ １０．２ ２７ １００
５ １．９２ ３８．４ ６０ １００
６ １．９３ ３８．６ ６１ １００
７ ２．６ ５２ ６４ １００
８ ３．５９ ７１．８ ８０ １００
９ ３．１７ ６３．４ ７９ １００
１０ １．５ ３０ ５１ １００

２．２　空间分布型指标分析
猕猴桃溃疡病病株在大田分布的聚集度指标的

检验结果如表３所示。１０个样本田地中的平均拥
挤程度或个体邻居数介于２．４４６—３．８０６之间，表明
不同样地病情的平均拥挤度存在较大差异。扩散系

数Ｃ＞１，丛生指数Ｉ＞０，聚集度指数 ｍ／ｍ＞１，久
野指标ＣＡ＞０，负二项分布 Ｋ＞０。因此，根据判定
标准，猕猴桃溃疡病在田间的空间图式符合聚集分

布，但在不同样地分布的聚集程度有差异。此外，根

表３ 聚集度指标检验结果

样地
平均拥挤度
ｍ

扩散系数
Ｃ

丛生指数
Ｉ

聚集度指数
ｍ／ｍ

久野指标
ＣＡ

负二项分布
Ｋ

聚集均数

λ
１ ３．１５７ １．２５７ ０．２５７ １．０８９ ０．０８９ １１．２６６ ２．８１５
２ ２．８５２ ２．００２ １．００２ １．５４２ ０．５４２ １．８４５ １．５３２
３ ３．０９５ ２．０６５ １．０６５ １．５２４ ０．５２４ １．９０７ １．６９２
４ １．２７３ １．７６３ ０．７６３ ２．４９５ １．４９５ ０．６６９ ０．２６９
５ ２．９０５ １．９８５ ０．９８５ １．５１３ ０．５１３ １．９４９ １．６０７
６ ２．７５４ １．８２４ ０．８２４ １．４２７ ０．４２７ ２．３４２ １．６６８
７ ３．３８７ １．７８７ ０．７８７ １．３０３ ０．３０３ ３．３０３ ２．３４８
８ ３．８０６ １．２１６ ０．２１６ １．０６０ ０．０６０ １６．６１８ ３．５１７
９ ３．５２８ １．３５８ ０．３５８ １．１１３ ０．１１３ ８．８６ ３．０５３
１０ ２．４４６ １．９４６ ０．９４６ １．６３１ ０．６３１ １．５８５ １．２

据负二项分布Ｋ的大小可比较聚集程度，８号样地
聚集程度最高，Ｋ值达１６６１８，４号样地聚集程度最
低，Ｋ值为０６６９。
２．３　回归分析
２．３．１　ｍ－ｍ回归分析

根据Ｉｗａｏ提出的ｍ－ｍ回归分析法，将平均
病级密度（ｍ）和平均拥挤度（ｍ）进行线性回归拟
合，建立猕猴桃溃疡病株在大田分布结构的相关回

归关系式为 ｍ ＝１２８４＋０７４４ｍ关系数 Ｒ值为
０９４６，表明相关关系显著。式中 α＝１２８４，β＝
０７４４，其中 α＞０，说明大田中有明显的发病中心，
病株个体间相互吸引，在大田中形成小聚集团（个

体群），中心病株的扩散和环境条件的影响是形成

这种分布的原因；β＜１，说明病株个体群（小聚集
团）在田间趋于均匀分布。

２．３．２　Ｔａｙｌｏｒ幂法则
根据１．２．２建立幂相关大田病株的Ｓ２－ｍ的回

归方程，关系式为 ｌｇＳ２＝０２８３＋０８１４ｌｇｍ，相关系
数 Ｒ值为 ０９３１，表明相关关系显著。式中 ｂ＝
０８１４，即ｂ＞０，ａ＝０２８３，即ａ＜１，说明随着病株密
度的增加病株个体的空间格局趋于均匀分布。

２．４　影响聚集的因素分析
根据聚集均数判断影响溃疡病病株的因素，结

果见表３。样地１、７、８和９的 λ值分别为２８１５、
２３４８、３５１７和３０５３，值均大于２，说明猕猴桃溃疡

病病株在上述田块聚集的原因是聚集行为与环境因

素的共同影响所致。猕猴桃溃疡病菌是典型的低温

型病害，最佳流行温度为２℃～１５℃，超过２５℃病害
基本停止蔓延，１５℃时最利于病菌自身的繁殖和发
展。研究表明，该病多从受伤的枝叶处进入树体，而

后随着树液的流动扩散至主干和根部，说明病菌的

聚集行为和环因素会导致病株的聚集。样本田块

２、３、４、５、６和 １０的 λ值分别为 １５３２、１６９２、
０２６９、１６０７、１６６８和１２，均小于２，表明某些环境
如气候、栽培条件、植株生育状况等因素是导致猕猴

桃溃疡病病株在上述田块的聚集的原因，与其本身

的聚集习性无关。猕猴桃溃疡病菌为细菌性病害，

其能否大面积爆发，与寄主品种和自身抗性有很大

关系。研究表明，该病通过风、雨、昆虫、农事操作等

方式传播和流行，这也可能是导致病株在大田的聚

集的重要因素。

２．５　抽样模型分析
２．５．１　最适理论抽样模型

将ｍ－ｍ回归式中的系数 α＝１８２６和 β＝
０５５，取 ｔ＝１９６（９５％置信区间的概率保证值）代
入１３１中最适理论抽样公式，得 Ｎ＝ｔ２（２２８４／ｍ
－００５４）／Ｄ２，理论抽样表见表４。在相同平均病情
等级的田块，随着允许误差的增大，所需抽样数显著

减少；允许误差相同时，抽样数随平均病情等级的升

高而减少（见表２、表４）。图１是允许误差 Ｄ＝０２
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时（抽样数适中且误差较小）不同病情指数与对应

最适理论抽样数关系图，由图中可知当病情指数为

５％、２５％和 ５０％时，所需的最适抽样数分别为
１０５６株、１８１株和５９株，随着病情指数的增加，大田
病株所需抽样数相应减少。

图１　不同病情指数情况下所需的最适抽样数

　　表４猕猴桃溃疡病大田病株的理论抽样数

允许误差
不同样地的理论抽样数（株）

１ ２ ３ ５ ６ ７ ８ ９ １０
０．１ ２０４ ３７６ ３３４ １６２２ ３５９ ３５６ ２３９ １４６ １７８
０．２ ５１ ９４ ８３ ４０６ ９０ ８９ ６０ ３６ ４５
０．３ ２３ ４２ ３７ １８０ ４０ ４０ ２７ １６ ２０
０．４ １３ ２３ ２１ １０１ ２２ ２２ １５ ９ １１

２．５．２　序贯抽样模型
本研究中设定ｍ０＝０５，将 ａ、ｂ、ｔ、ｍ０代入模型

公式，得出判据上下限计算公式为：Ｔ０（ｎ），Ｔ１（ｎ）＝
１２５ｎ±３０７√ｎ。据公式建立猕猴桃溃疡病序贯抽
样检索表（见表５）。抽样时应注意累计病情等级除
以取样数为平均病情等级，调查猕猴桃的累计病情

等级超过上限时，判定该田块为防治对象田；累计病

情等级未超过下限时，确定为不防治田；当累计病情

表５ 猕猴桃溃疡病序贯抽样检索表

Ｔ１（ｎ） 调查株数／株
Ｔ０（ｎ） １０ １５ ２０ ２５ ３０ ３５ ４０ ５０ ６０ ７０ ９０ ９０ １００ １１０ １２０ １３０ １４０
上限 ２２ ３１ ３９ ４７ ５４ ６２ ６９ ８４ ９９ １１３ １２７ １４２ １５６ １７０ １８４ １９８ ２１１
下限 ３ ７ １１ １６ ２１ ２６ ３１ ４１ ５１ ６２ ７３ ８３ ９４ １０５ １１６ １２７ １３９
Ｔ１（ｎ） 调查株数／株
Ｔ０（ｎ） １５０ １６０ １７０ １８０ １９０ ２００ ２１０ ２２０ ２３０ ２４０ ２５０ ２６０ ２７０ ２８０ ２９０ ３００
上限 ２２５ ２３９ ２５３ ２６６ ２８０ ２９３ ３０７ ３２１ ３３４ ３４８ ３６１ ３７５ ３８８ ４０１ ４１５ ４２８ ３４８
下限 １５０ １６１ １７２ １８４ １９５ ２０７ ２１８ ２２９ ２４１ ２５２ ２６４ ２７５ ２８７ ２９９ ３１０ ３２２ ２５２

等级在上下限之间时，则应继续抽样调查，以理论抽

样模型中的最大抽样数终止抽样。

３　结论与讨论

本研究通过对病害的田间调查，依据经典的数

理统计方法对该病害的空间分布格局进行了研究，

结果表明，根据聚集度指标测定，猕猴桃溃疡病在田

间呈聚集分布。ｍ －ｍ回归分析法分析表明，猕
猴桃病株以个体群形式分布于大田且存在明显的发

病中心。应用种群聚集均数检验病株聚集原因可

知，说明猕猴桃溃疡病在一些田块是由其聚集行为

与环境因素共同影响所致，而在其他田块则仅为某

些环境因素等所致。猕猴桃溃疡病为低温型病害，

多在１月中下旬发病，此时处于果树休眠期，低温会
导致树体冻伤，自身抵抗力下降，利于病菌大面积侵

染。另外人为因素如苗木运输、人工授粉、枝条修剪

等也会导致猕猴桃溃疡病菌大面积发生、聚集和流

行。因此导致该病在大田聚集的原因多种多样，与

本研究结果符合。通过理论抽样模型计算不同病情

指数下的最适抽样数，结果表明随着病情指数的增

加，大田病株所需抽样数也相应减少，通过此模型可

为猕猴桃溃疡病田间取样提供参考，减少调查的盲

目性。
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