
书书书

水稻细菌性条斑病菌遗传多样性和致病型分化研究
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摘　要：通过ｒｅｐＰＣＲ指纹技术，分析了来源江苏、云南、江西、湖南和安徽等省６９个水稻细菌性条斑病菌（犡犪狀狋犺狅犿狅狀犪狊

狅狉狔狕犪犲ｐｖ．狅狉狔狕犻犮狅犾犪）群体遗传多样性。用２对特异性引物ＢＯＸ和ＥＲＩＣ对菌株基因组ＤＮＡ进行了ＰＣＲ扩增，以彼此间的

带位相似率达８０％为界，根据ＢＯＸ扩增的谱型将供试菌株分为１０类，根据ＥＲＩＣ的谱型则分为８类。ＢＯＸ的第３类包含２７

个菌株，占总数的３９．１％，ＥＲＩＣ的第５类包含２４个菌株，占总数的３４．８％，均为优势群。群体遗传多样性值分别为０．９７８４

（ＢＯＸ）和０．９８３３（ＥＲＩＣ）。说明水稻细菌性条斑病菌群体的遗传分化明显，遗传多样性较高。全部６９株菌株接种于含有不

同抗病基因近等基因系及高感品种金刚３０等６个鉴别品种上，被划分为１３个致病型。其中，Ｃ６致病型占２６．１％，为优势致

病型。６９个菌株根据ＢＯＸ、ＥＲＩＣ扩增结果进行的类群分类与地理位置显著相关，与致病型分化相关不显著。
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　　水稻细菌性条斑病是由稻黄单胞菌稻生致病变

种（犡犪狀狋犺狅犿犪狀狊狅狉狔狕犪犲ｐｖ．狅狉狔狕犻犮狅犾犪）引起的一种

重要的检疫性病害，对水稻的高产稳产造成了严重

威胁［１３］。选用抗病品种是防治该病经济、环保的有

效措施［４］。品种抗病性是寄主与病原物互作的结

果，因此，深入了解病原菌群体遗传结构变化，可作

为抗性基因合理分布的依据。ｒｅｐＰＣＲ是基于基因

组重复序列的一种ＤＮＡ多态性的分析方法，操作

简便、重复性好，目前已被广泛应用于植物病原菌分

类、检测以及病原物群体遗传多样性的分析。用于

植物病原菌遗传多样性研究较多的是 ＲＥＰ、ＥＲＩＣ

和ＢＯＸ插入因子等，通过ＰＣＲ扩增，比较菌株间指

纹图谱的变化，可揭示病原菌个体间在遗传上的亲

缘关系及其群体遗传多样性变化［５７］。将传统方法

和分子技术应用两者结合有助于全面了解水稻品种

和病原菌的互作关系，揭示寄主抗病性和病原菌致

病性遗传变异动态。姬广海等［８］利用筛选出的２０

条随机引物对我国不同稻区的水稻细菌性条斑病菌
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进行ＤＮＡ多态性研究，发现菌株的致病类群与其

ＤＮＡ的遗传变异具有弱相关性。Ｇｏｎｚａｌｅｚ等
［９］运

用ＲＦＬＰ和ｒｅｐＰＣＲ技术对西非和亚洲条斑病菌

菌株进行聚类分析，发现它们与地域来源具有相关

性。姬广海等［５］还利用ＥＲＩＣ和ＢＯＸＰＣＲ引物对

水稻细菌性条斑病菌遗传多样性进行了评价。然

而，将ｒｅｐＰＣＲ技术和致病型分化两者结合用于水

稻细菌性条斑病菌较少。本研究采用ｒｅｐＰＣＲ技

术与鉴别品种相结合的方法对来源于不同省份的水

稻细菌性条斑病菌群体结构和致病型分化进行初步

分析，以期为水稻抗性品种的合理布局提供参考依

据。

１　材料与方法

１．１　供试菌株

从江苏、云南、江西、湖南和安徽等不同生态稻

区采集细菌性条斑病叶标样，分离纯化单菌落菌株

６９株（江苏１５株、云南８株、江西１９株、湖南１９

株、安徽８株，所有菌株已经过回接验证），冻干保存

于－２０℃冰箱中备用。

１．２　鉴别品种

鉴别品种包括国际水稻研究所的５个近等基因

系 材 料 （ＩＲＢＢ４、ＩＲＢＢ５、ＩＲＢＢ１４、ＩＲＢＢ２１、

ＩＲＢＢ２４）和高感品种金刚３０，由江苏省农业科学院

植物保护研究所生防组提供。

１．３　接种与调查

接种菌株在ＮＡ固体培养基上２８～３０℃下培

养４８～７２ｈ，无菌水洗下菌苔，配制成浓度为３×

１０８／ｍＬ的悬浮液。在水稻孕穗初期，针刺接种叶

片，接种２１ｄ后测量接种点的病斑长度，每个处理

测量１０张叶片，取平均值。病斑长度小于或等于

１．０ｃｍ划分为抗病反应（Ｒ），病斑长度大于１．０ｃｍ

的划分为感病反应（Ｓ）
［１０］。根据各菌株在６个鉴别

品种上的抗感反应，划分水稻细菌性条斑病菌的致

病型。

１．４　菌株基因组犇犖犃提取

试验前各菌株先在ＰＳＡ固体培养基上复壮，然

后挑取４８ｈ菌龄的菌落于ＮＡ液体培养基中，在２６

～２８℃下振荡培养１８ｈ。用细菌基因组ＤＮＡ专用

抽提试剂盒（上海生工生物工程技术服务有限公司）

提取各菌株基因组总ＤＮＡ，检测ＤＮＡ纯度。

１．５　狉犲狆犘犆犚

ｒｅｐＰＣＲ采用ＥＲＩＣ和ＢＯＸ寡核苷酸引物
［５］。

ＥＲＩＣ引物序列分别为ＥＲＩＣ１Ｒ：５′ＴＧＴＡＡＧＣＴＣ

ＣＴＧＧＧＧＡＴＴＣＡＣ３′和ＥＲＩＣ２：５′ＡＡＧＴＡＡＧＴ

ＧＡＣＴＧＧＧＧＴＧＡＧＣＧ３′。ＢＯＸ 引 物 序 列 为

Ａ１Ｒ：５′ＣＴＡＣＧＧＣＡＡＧＧＣＧＡＣＧＣＴＧＡＣＧ３′。

引物由上海生工生物工程有限公司合成。反应

体系总体积为２５μＬ，其中１０×ｂｕｆｆｅｒ（１０ｍｍｏｌ／Ｌ

ＴｒｉｓＨＣｌ，ｐＨ８．３；５０ｍｍｏｌ／ＬＫＣｌ）２．５μＬ，２．５

ｍｍｏｌ／ＬＭｇＣｌ２，１．２５ｍｍｏｌ／ＬｄＮＴＰ，每个引物６２

ｐｍｏｌ，２Ｕ犜犪狇酶，５０ｎｇ模板ＤＮＡ。ＥＲＩＣＰＣＲ反

应条件：９４℃下７ｍｉｎ；９４℃下１ｍｉｎ，５２℃下１

ｍｉｎ，６５℃下延伸８ｍｉｎ，循环３５次；最后６５℃下延

伸１５ｍｉｎ。ＢＯＸ扩增除退火温度为５３℃，循环数

为３０次外，其他同ＥＲＩＣ扩增。扩增结束后，取５

μＬ扩增产物在１％琼脂糖凝胶，１×ＴＡＥ缓冲液中

进行电泳检测。电压９０Ｖ，电泳１２０ｍｉｎ，于凝胶成

像系统拍照保存。

１．６　数据分析

各菌株基因组ＤＮＡ经ＰＣＲ扩增后，呈现电泳

指纹，电泳图中每一条带纹均作为一个分子标记，代

表一个位点。根据ＰＣＲ产物指纹带位的有无，分别

转换为两个数码，即１或０。采用ＮＴＳＹＳｐｃ１．７版

软件包，对结果以非加权算术平均数配对法（ｕｎ

ｗｅｉｇｈｔｅｄｐａｉｒｇｒｏｕｐｍｅｔｈｏｄｗｉｔｈａｒｉｔｈｅｍｅｔｉｃａｖｅｒ

ａｇｅｓ，ＵＰＧＭＡ）进行聚类分析，推断水稻细菌性条

斑病菌菌株之间的系统发育关系。本研究以不同的

ＰＣＲ谱型标记指纹带位的相似率达８０％为界，进行

聚类分类，根据下列公式计算遗传多样性：犎＝［狀／

（狀－１）］（１－Σ犡犻
２）；犡犻为群体中第犻个样品的谱型

出现频率；狀是测定的菌株数。

２　结果与分析

２．１　水稻细菌性条斑病菌致病型分化

将６９个水稻条斑病菌菌株接种于携带不同抗

性基因近等基因系和高感品种金刚３０等６个鉴别

品种上。根据抗感反应类型，可划分为１３个致病

型，其中Ｃ６致病型频率最高，占２６．１％（表１），为优

势致病型。

２．２　水稻细菌性条斑病菌致病型及其与地理位置

的关系

从表２可以看出，所测试菌株中来源于江苏的

菌株致病型包括Ｃ１、Ｃ３、Ｃ５、Ｃ６、Ｃ９、Ｃ１１和Ｃ１３致

病型，其中Ｃ６占江苏菌株的４０％；云南的菌株包括

Ｃ１、Ｃ２、Ｃ６、Ｃ１２和Ｃ１３致病型，Ｃ６占云南菌株的

２５％；江西的菌株致病型种类较多，除Ｃ４、Ｃ１１和

Ｃ１２外都有分布，Ｃ６占江西菌株的３１．６％；湖南菌
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表１　水稻细菌性条斑病菌在鉴别品种上的分化情况

犜犪犫犾犲１．犚犲犪犮狋犻狅狀狅犳狊犻狓犱犻犳犳犲狉犲狀狋犻犪犾狏犪狉犻犲狋犻犲狊狋狅狋犺犲狊狋狉犪犻狀狊狅犳犡．狅狉狔狕犪犲狆狏．狅狉狔狕犻犮狅犾犪．

致病型

Ｐａｔｈｏｔｙｐｅ

鉴别品种 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｖａｒｉｅｔｙ

金刚３０

Ｊｉｎｇａｎｇ３０
ＩＲＢＢ４ ＩＲＢＢ５ ＩＲＢＢ１４ ＩＲＢＢ２１ ＩＲＢＢ２４

菌株个数

Ｓｔｒａｉｎ

ｎｕｍｂｅｒ

百分率

Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ

ｒａｔｅ／％

代表性菌株

Ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ

ｓｔｒａｉｎ

Ｃ１ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ ９ １３．０ Ｊｓｂ１３６，Ｊｘ２，Ｊｘ４，Ｈｎ１４，Ｈｎ２１，

Ｈｎ２２，Ｈｎ２７，Ｈｎ３２，Ｙｎ７０

Ｃ２ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ ３ ４．９ Ｙｎ１２，Ｙｎ１４，Ｊｘ２３

Ｃ３ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ ５ ７．２ Ｊｓｂ２７，Ｊｘ１１，Ｊｘ２９，Ａｈ５１１，Ａｈ５１６

Ｃ４ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ ２ ２．９ Ｊｓｂ１９，Ｓｙ０９２３

Ｃ５ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ ４ ５．８ Ｓｙ０９６，Ｓｙ０９１４，Ｊｘ２８，Ｈｎ５

Ｃ６ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ １８ ２６．１ Ｊｓｂ１２３，Ｊｓｂ１３９，Ｊｓｂ１５８，Ｊｓｂ３３６，Ｓｙ３，Ｓｙ０９１４，

Ａｈ５７，Ａｈ５６，Ｈｎ５，Ｈｎ９，Ｊｘ１７，Ｊｘ２０，

Ｊｘ２２，Ｊｘ２９，Ｊｘ３０，Ｊｘ３９，Ｙｎ２２，Ｙｎ２６

Ｃ７ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ ２ ２．９ Ｊｘ１２，Ｊｘ１８

Ｃ８ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ ３ ４．９ Ｈｎ４，Ｈｎ７，Ｊｘ１０

Ｃ９ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ ４ ５．８ Ｓｙ０９４，Ｓｙ０９１１，Ｈｎ６，Ｈｎ８

Ｃ１０ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ ４ ５．８ Ｈｎ１３，Ａｈ５６，Ｊｘ３８，Ｊｘ３

Ｃ１１ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ ４ ５．８ Ｊｓｂ１４，Ｊｓｂ１９，Ａｈ４８，Ａｈ５１６

Ｃ１２ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ５ ７．２ Ａｈ５１４，Ｈｎ１５，Ｈｎ２９，Ｙｎ１１，Ｙｎ２８

Ｃ１３ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ ６ ８．７ Ｓｙ０９７，Ｈｎ２，Ｙｎ７０，Ａｈ５４，Ｊｘ７，Ｊｘ４４

合计 Ｔｏｔａｌ ６９ １００．０ 

表２　不同地区水稻细菌性条斑病菌致病型的分布

犜犪犫犾犲２．犘犪狋犺狅狋狔狆犲犪狀犱犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳犡．狅狉狔狕犪犲狆狏．狅狉狔狕犻犮狅犾犪犻狀犱犻犳犳犲狉犲狀狋狉犲犵犻狅狀狊．

来源地区

Ｏｒｉｇｉｎ

菌株个数

Ｎｕｍｂｅｒｏｆｓｔｒａｉｎｓ

致病型（菌株个数）

Ｐａｔｈｏｔｙｐｅ（Ｎｕｍｂｅｒｏｆｓｔｒａｉｎｓ）

江苏ＪｉａｎｇｓｕＰｒｏｖｉｎｃｅ １５ Ｃ１（１），Ｃ３（１），Ｃ５（２），Ｃ６（６），Ｃ９（２），Ｃ１１（２），Ｃ１３（１）

云南 ＹｕｎｎａｎＰｒｏｖｉｎｃｅ ８ Ｃ１（１），Ｃ２（２），Ｃ６（２），Ｃ１２（２），Ｃ１３（１）

江西ＪｉａｎｇｘｉＰｒｏｖｉｎｃｅ １９ Ｃ１（２），Ｃ２（１），Ｃ３（２），Ｃ５（１），Ｃ６（６），Ｃ７（２），

Ｃ８（１），Ｃ９（１），Ｃ１０（１），Ｃ１３（２）

湖南 ＨｕｎａｎＰｒｏｖｉｎｃｅ １９ Ｃ１（５），Ｃ５（１），Ｃ６（２），Ｃ８（２），Ｃ９（２），Ｃ１０（１），

Ｃ１１（２），Ｃ１２（２），Ｃ１３（２）

安徽 ＡｎｈｕｉＰｒｏｖｉｎｃｅ ８ Ｃ３（２），Ｃ６（２），Ｃ１０（１），Ｃ１１（２），Ｃ１２（１）

株主要包括 Ｃ１、Ｃ５、Ｃ６、Ｃ８、Ｃ９、Ｃ１０、Ｃ１１、Ｃ１２和

Ｃ１３致病型，湖南优势菌群致病型为 Ｃ１，比例为

２６．３％，Ｃ６仅为１０．５％；安徽菌株分布在Ｃ３、Ｃ６和

Ｃ１０、Ｃ１１、Ｃ１２等致病型，Ｃ６占安徽菌株比例为

２５％。从致病型分布来看，江西和湖南致病型种类

较多，云南和安徽的致病型种类较少，优势致病型

Ｃ６在江苏、云南、江西、湖南和安徽等地区都有分

布，且占有较大比例。相对来说，湖南菌株的优势致

病型为Ｃ１。从表２中可以看出，不同地理位置间致

病型分化存在差异，致病型分化与地理位置间相关

不显著。

２．３　犅犗犡犘犆犚和犈犚犐犆犘犆犚结果分析

以引物 ＢＯＸ 扩增的片段大小为２５０～５０００

ｂｐ，指纹主带有５～１３个，图１Ａ所示为部分菌株

的ＢＯＸ谱型。ＢＯＸ引物以带位相似率８０％为界，

将６９个角株分为１０类（图２Ａ），参试菌株遗传多

样性值为０．９７８４。菌株的对应类群构成比例并不

相同。第１类有７个菌株，占总数的１０．１％；第２

类有２０个菌株，占２９．０％；第３类有２７个菌株，占

总数的３９．１％，并且包括１０个致病型，是优势类

群；第４类有６个菌株，占８．７％；第５～７类和第１０

类各有１个菌株，占１．４％；第８类有３个菌株，占

４．３％；第９类有２个菌株，占２．９％。

以引物 ＥＲＩＣ扩增的片段大小为２５０～５０００

ｂｐ，指纹主带有２～１０个，图１Ｂ所示为部分菌株的

ＥＲＩＣ谱型。同样，ＥＲＩＣ引物以带位相似率８０％为

界，将亲缘关系分为８类（图２Ｂ），参试菌株遗传多

样性值为０．９８３３。菌株对应类群构成比例与ＢＯＸ

的也有所不同。第１类有５个菌株，占总数的

７．２％；第２类有２个菌株，占２．９％；第３类和第８

类各有１个菌株，占总数的１．４％；第４类有１０个

菌株，占１４．５％；第５类有２４个菌株，占３４．８％，包

括１３个致病型，是优势类群；第６类有２３个菌株，

占３３．３％；第７类有３个菌株，占４．３％。
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图１　水稻细菌性条斑病菌部分菌株ＢＯＸＰＣＲ分子指纹图谱（Ａ）和ＥＲＩＣＰＣＲ分子指纹图谱（Ｂ）

Ｆｉｇ．２．ＢＯＸＰＣＲ（Ａ）ａｎｄＥＲＩＣＰＣＲ（Ｂ）ｍｏｌｅｃｕｌａｒｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇｐａｔｔｅｒｎｓｏｆｔｈｅｇｅｎｏｍｉｃＤＮＡｓｆｒｏｍｓｏｍｅｓｔｒａｉｎｓｏｆ犡．狅狉狔狕犪犲ｐｖ．

狅狉狔狕犻犮狅犾犪．

图２　水稻细菌性条斑病菌部分菌株ＢＯＸＰＣＲ产物聚类分析（Ａ）和ＥＲＩＣＰＣＲ产物聚类分析（Ｂ）

Ｆｉｇ．２．ＤｅｎｄｒｏｇｒａｍｂａｓｅｄｏｎｔｈｅｍｏｌｅｃｕｌａｒｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇｐａｔｔｅｒｎｓｂｙＢＯＸＰＣＲ（Ａ）ａｎｄＥＲＩＣＰＣＲ（Ｂ）ｏｆｓｏｍｅｓｔｒａｉｎｓｏｆ犡．狅狉狔狕犪犲

ｐｖ．狅狉狔狕犻犮狅犾犪．

２．４　犅犗犡犘犆犚与犈犚犐犆犘犆犚结果比较

引物ＢＯＸ产生的指纹主带有５～１３个，以带位

相似率８０％为界，分为１０类。而引物ＥＲＩＣ产生的

指纹主带有２～１０个，分为８类。两者相比，ＥＲＩＣ

的分辨率更高些。２个引物的优势类群中菌株交叉

率较高，ＥＲＩＣ引物第５优势类群中有２４个菌株，

其中１７（７０．８％）个菌株存在于ＢＯＸ引物优势第３

类中，占第３类中２７个菌株的６３．０％。

２．５　水稻细菌性条斑病菌的类群与地理位置、致病

型的关系

从类群分类的菌株来源来看，以ＢＯＸＰＣＲ结

果为例 （表３），第１、５～１０类菌株都来源于江苏，可

见江苏菌株遗传多样性丰富；云南菌株主要集中在

第４类中，湖南菌株和江西菌株分别集中在第２类

和第３类中，安徽菌株出现在第２类和第３类中，可

以看出类群分类与地理位置显著相关。从ＥＲＩＣ

ＰＣＲ结果中可以得出类似结果。

由表３还可以看出，分子谱型聚类划分的类群

在同一类里包含了不同致病型，例如ＢＯＸＰＣＲ第

２类中包含有Ｃ１、Ｃ２、Ｃ５、Ｃ６、Ｃ８、Ｃ９、Ｃ１０、Ｃ１１、Ｃ１２

和Ｃ１３等致病型，第１、３、４和８类中有类似的结果；

反之，用鉴别品种划分的同一致病型出现在不同的
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表３　水稻细菌性条斑病菌类群与地理位置、致病型之间的关系

犜犪犫犾犲３．犚犲犾犪狋犻狅狀狊犺犻狆狅犳犡．狅狉狔狕犪犲狆狏．狅狉狔狕犻犮狅犾犪犵狉狅狌狆狊狑犻狋犺犱犻犳犳犲狉犲狀狋狉犲犵犻狅狀狊犪狀犱狆犪狋犺狅狋狔狆犲狊．

ＢＯＸＰＣＲ

类群

Ｇｒｏｕｐ

致病型

Ｐａｔｈｏｔｙｐｅ

来源地区

Ｒｅｇｉｏｎ

ＥＲＩＣＰＣＲ

　　类群　　　

Ｇｒｏｕｐ

　　　　　致病型　　　　　

Ｐａｔｈｏｔｙｐｅ

来源地区

Ｒｅｇｉｏｎ

１ Ｃ１，Ｃ２，Ｃ６，Ｃ９ 江苏Ｊｉａｎｇｓｕ １ Ｃ１，Ｃ６ 江苏Ｊｉａｎｇｓｕ

２ Ｃ１，Ｃ２，Ｃ５，Ｃ６，Ｃ８，Ｃ９， 湖南、云南 ２ Ｃ９ 江苏Ｊｉａｎｇｓｕ

Ｃ１０，Ｃ１１，Ｃ１２，Ｃ１３ ＨｕｎａｎａｎｄＹｕｎｎａｎ ３ Ｃ２ 江苏Ｊｉａｎｇｓｕ

３ Ｃ１，Ｃ３，Ｃ５，Ｃ６，Ｃ７，Ｃ８， 江西、安徽 ４ Ｃ５，Ｃ６，Ｃ９，Ｃ１１ 江苏、安徽

Ｃ９，Ｃ１０，Ｃ１１，Ｃ１２ ＪｉａｎｇｘｉａｎｄＡｎｈｕｉ ＪｉａｎｇｓｕａｎｄＡｎｈｕｉ

４ Ｃ１，Ｃ２，Ｃ６，Ｃ１１，Ｃ１２ 云南 Ｙｕｎｎａｎ ５ Ｃ１，Ｃ３，Ｃ５，Ｃ６，Ｃ７，Ｃ８， 江西、安徽

５ Ｃ３ 江苏Ｊｉａｎｇｓｕ Ｃ９，Ｃ１０，Ｃ１１，Ｃ１２ ＪｉａｎｇｘｉａｎｄＡｎｈｕｉ

６ Ｃ５ 江苏Ｊｉａｎｇｓｕ ６ Ｃ１，Ｃ２，Ｃ５，Ｃ６，Ｃ８，Ｃ９， 湖南、云南

７ Ｃ５ 江苏Ｊｉａｎｇｓｕ Ｃ１０，Ｃ１１，Ｃ１２，Ｃ１３ ＨｕｎａｎａｎｄＹｕｎｎａｎ

８ Ｃ２，Ｃ１１ 江苏Ｊｉａｎｇｓｕ ７ Ｃ２，Ｃ１２ 云南 Ｙｕｎｎａｎ

９ Ｃ９ 江苏Ｊｉａｎｇｓｕ ８ Ｃ１３ 湖南 Ｈｕｎａｎ

１０ Ｃ９ 江苏Ｊｉａｎｇｓｕ

类群中，比如Ｃ１致病型在第１、２、３和４类中都有出

现。ＥＲＩＣＰＣＲ中也有类似的发现。由此可见，类

群与致病型之间的相关性不显著。

３　讨论

ＢＯＸ引物和ＥＲＩＣ引物在分析水稻细菌性条

斑病菌群体遗传多样性时使用广泛。姬广海等［５］根

据ＥＲＩＣＰＣＲ和ＢＯＸＰＣＲ扩增结果，在８０％相似

率条件下将不同条斑病菌分为６个和１０个类群，而

且不同引物的分辨率也不一致。通过应用两组引物

扩增ＤＮＡ指纹图谱综合数据分析的树状图，与单

个引物相比，对水稻细菌性条斑病菌群体遗传多样

性更加准确。本研究在前人研究的基础上，采用

ＢＯＸ和ＥＲＩＣ引物对６９株来源于江苏、云南、江

西、湖南和安徽的水稻细菌性条斑病菌进行了遗传

多样性的分子指纹分析，结果表明ＢＯＸ和ＥＲＩＣ引

物能有效区分菌株的遗传差异。两个引物扩增的分

子指纹图谱经聚类分析虽然存在差异，但都有一个

优势类群，分别占所测 菌株总数的 ３９．１％ 和

３４．８％，同时在两者优势类群中菌株交叉率较高。

郑伟等［６］对来源于中国、日本和菲律宾的水稻白叶

枯病菌进行遗传类群与致病型之间的关系研究，发

现地理位置与致病型之间没有相关性。曾列先等［７］

研究表明水稻白叶枯病菌的类群分类与小种之间无

对应关系，其中的原因尚需进一步探索。姬广海

等［１１］认为水稻白叶枯病菌遗传类群与地理位置存

在密切联系。Ａｄｈｉｋａｒｉ等
［１２］分别利用插入序列

ＩＳ１１１２、ＩＳ１１１３和ＥＲＩＣ重复序列引物，对水稻白叶

枯病菌进行研究，发现利用分子标记划分的单元型

与病菌致病型之间存在一定的相关性。Ｏｃｈｉａｉ

等［１３］也得出类似的结论。对于属于稻黄单胞菌（犡．

狅狉狔狕犪犲）种下的不同致病变种水稻细菌性条斑病菌，

我们也发现不同遗传类群与致病型之间也不存在相

互的对应关系，同一类群有多种致病型，反之，同一

致病型也在不同的类群中出现（表３）。Ｐａｎ等
［１４］研

究表明水稻条斑病菌ｒｅｐＰＣＲ指纹图谱与致病型

之间相关不显著，这与我们的研究结果一致。从表

３中还可以看出，ＢＯＸＰＣＲ和 ＥＲＩＣＰＣＲ在相似

率８０％下，类群分类能够有效区分不同地域来源的

菌株，类群与地理位置间存在一定相关性。个别省

份的菌株在多个类群中出现，可能是由于在不同生

态环境中水稻细菌性条斑病菌进一步变异的结果。

我国有籼型或粳型或两种类型混栽等多种不同

类型的水稻种植区域，因而致病型分化研究中，鉴别

品种的选用也是关键。大多数研究结果都表明，水

稻条斑病菌不同菌株的致病力存在着强弱分化，采

用不同的鉴别品种其病原菌的致病型或生理小种就

完全不同［１５１９］。本研究选用的ＩＲＢＢ２４、ＩＲＢＢ２１、

ＩＲＢＢ１４、ＩＲＢＢ４、ＩＲＢＢ５和金刚３０等６个鉴别品种

对来源于江苏、云南、江西、湖南和安徽等不同生态

稻区的水稻细菌性条斑病菌有较好的鉴别能力。通

过对鉴别品种的抗感反应情况，将这些菌株分为１３

个致病型，其中Ｃ６致病型为优势致病型，频率为

２６．１％。从致病型分布情况来看，不同地域来源的

条斑病菌菌株在致病力分化上显示出多样性（表

２），优势致病型Ｃ６在各省都有分布，但优势致病型

在各个地区并不一致，例如江苏和江西以Ｃ６致病

型为主，湖南以Ｃ１致病型为主，云南和安徽由于所

７２５张荣胜等：水稻细菌性条斑病菌遗传多样性和致病型分化研究



测菌株数目较少，难以得出其优势致病型种类。不

同地区间优势致病型不同，可能与当地主栽品种有

关，对此尚需进一步研究。
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