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北京地区草莓灰霉病菌的转座子及其分布频率
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摘要　为了解北京地区草莓灰霉病菌的转座子类型及其分布，本研究用转座子Ｂｏｔｙ和Ｆｌｉｐｐｅｒ的特异性引物对北

京地区２０１２－２０１３年从１２个草莓园采集和分离的６０株草莓灰霉病菌进行ＰＣＲ扩增。结果表明，北京地区草莓

灰霉病菌群体中共存在３种转座子类型：狋狉犪狀狊狆狅狊犪型、犅狅狋狔型和犉犾犻狆狆犲狉型。其中，以狋狉犪狀狊狆狅狊犪型菌株最多，占供

试菌株的６３．３％，犅狅狋狔型菌株占供试菌株的２８．３％，犉犾犻狆狆犲狉型菌株最少，仅占８．４％，未检测到狏犪犮狌犿犪型菌株。

选取属于不同转座子类型的１８株菌株测定其对草莓叶片的致病力，结果显示犅狅狋狔型菌株所致病斑的平均直径显

著大于犉犾犻狆狆犲狉型。草莓灰霉病菌转座子类型与致病力的关系有待进一步研究。转座子类型的检测为进一步研究

灰葡萄孢的遗传多样性及遗传变异提供了基础。
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　　灰霉病是草莓上的重要病害，主要发生在采果

期。染病的果实在采摘后通常迅速腐烂，不能食用

和出售，造成严重损失［１］。灰霉病的病原菌灰葡萄

孢（犅狅狋狉狔狋犻狊犮犻狀犲狉犲犪Ｐｅｒｓ．）能侵染２００种以上的植

物，其中以双子叶植物居多，可导致寄主植物毁灭性

损失［２］。

转座子是一类可移动的遗传因子，其ＤＮＡ片

段可以从原位上单独复制或断裂下来，环化后插入

另一位点，并对其后的基因起调控作用。转座子可

以用于研究丝状真菌群体多样性，主要是因为转座

子是一种不依赖同源重组而能在基因组内移动的遗

传学元件，其广泛存在于原核生物和真核生物基因
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组中，且在真菌基因组中的分布、插入位置、拷贝数

不同，从而在菌株间或群体内导致多样性［３］。在灰

葡萄孢中有２种转座子Ｂｏｔｙ和Ｆｌｉｐｐｅｒ。转座子的

有无与灰葡萄孢的多样性存在一定的联系［３４］，主要

是这两种转座子的存在与否可影响灰葡萄孢菌株的

分生孢子大小、生长速率、致病性以及对杀菌剂的抗

性［５］。Ｂｏｔｙ是一个具有多重拷贝，分散在灰葡萄孢

整个基因组中的单元，它包含５９６ｂｐ的长末端重复

序列［６］。Ｆｌｉｐｐｅｒ是硝酸盐还原酶基因编码区的一

段插入序列，长度为１８４２ｂｐ，可能编码一种转座

酶。Ｆｌｉｐｐｅｒ在灰葡萄孢基因组中的数量从０到２０

个拷贝数不等［７］。

早在１９９７年，Ｇｉｒａｕｄ等
［５］根据灰葡萄孢菌株基

因组中是否存在转座子Ｂｏｔｙ和Ｆｌｉｐｐｅｒ，将来自法

国香槟产区葡萄上的灰葡萄孢分为２类，即狋狉犪狀狊

狆狅狊犪型（同时含有Ｂｏｔｙ和Ｆｌｉｐｐｅｒ转座子）和狏犪犮狌

犿犪型（不含有Ｂｏｔｙ和Ｆｌｉｐｐｅｒ中的任一种转座子），

另外也有部分菌株只含有Ｂｏｔｙ转座子。在随后的

十几年中，美国、匈牙利、希腊等国相继报道了本国

灰葡萄孢的转座子类型。目前，根据转座子Ｂｏｔｙ和

Ｆｌｉｐｐｅｒ的有无，一般将灰葡萄孢分为４种类型，即

狋狉犪狀狊狆狅狊犪型、犅狅狋狔型（只有转座子Ｂｏｔｙ）、犉犾犻狆狆犲狉

型（只有转座子Ｆｌｉｐｐｅｒ）和狏犪犮狌犿犪型，且各类型的

菌株所占比例也不同，其中在美国［８］和匈牙利［９］，

狋狉犪狀狊狆狅狊犪型的菌株分别占群体的８３．３％和６７．９％，

而其余３种类型的菌株比率较少；在希腊，葡萄、草

莓、番茄和黄瓜上的灰葡萄孢，以狋狉犪狀狊狆狅狊犪型的菌

株占优势，其中草莓的灰葡萄孢中狋狉犪狀狊狆狅狊犪型占

５０％以上；而猕猴桃和苹果上的灰葡萄孢，以狏犪犮狌

犿犪型占优势
［１０］。

我国对灰霉病菌转座子类型的研究很少。张

静［１１］检测了湖北省１００株来自不同寄主灰葡萄孢

的转座子，发现共存在４种类型的菌株：狋狉犪狀狊狆狅狊犪

型、犅狅狋狔型、犉犾犻狆狆犲狉型和狏犪犮狌犿犪型，比率分别为

６２％、１１％、２３％和４％。黄燕等
［１２］从国内６省１３

个县市的蚕豆病株上分离了１００株灰葡萄孢，发现

可分为３类：狋狉犪狀狊狆狅狊犪型、犅狅狋狔型和犉犾犻狆狆犲狉型，其

中犅狅狋狔型菌株最多，占检测群体的６１．０％。目前

尚未见国内关于草莓灰霉病菌转座子类型的报道。

近年来，北京地区大力发展设施草莓种植模式，

主要为日光温室栽培，且种植面积持续增长。设施

栽培也为灰霉病的发生提供了有利条件。据我们观

察，草莓灰霉病菌不同菌株在菌落形态、菌核特征和

致病性等方面表现多样性，对杀菌剂异菌脲的抗性

也存在差异［１３］。本研究重点检测了２０１２－２０１３年

从北京地区１２个草莓园采集的草莓灰霉病菌的转

座子类型，初步分析了不同菌株的转座子类型与致

病力的关系，旨在为研究我国灰葡萄孢的遗传多样

性及遗传变异机制提供科学依据。

１　材料与方法

１．１　供试菌株

草莓灰霉病病菌（犅狅狋狉狔狋犻狊犮犻狀犲狉犲犪）：２０１２年和

２０１３年从北京市５个区县的１２个草莓种植园采集

草莓灰霉病病果，带回实验室进行分离培养和纯化，

每个病果只保留１个单孢菌株，共获得６０株，其中

２０１２年１８株，２０１３年４２株（表１）。

表１　２０１２－２０１３年北京地区采集的草莓

灰霉病菌菌株信息

犜犪犫犾犲１　犜犲狊狋犲犱犻狊狅犾犪狋犲狊狅犳犅狅狋狉狔狋犻狊犮犻狀犲狉犲犪犮狅犾犾犲犮狋犲犱犳狉狅犿

１２狊狋狉犪狑犫犲狉狉狔犵犪狉犱犲狀狊犻狀犅犲犻犼犻狀犵犳狉狅犿２０１２狋狅２０１３

采集区县

Ｃｏｌｌｅｃｔｉｎｇ

ｄｉｓｔｒｉｃｔ

菌株编号

Ｉｓｏｌａｔｅ

ｎｕｍｂｅｒ

采集地点

Ｃｏｌｌｅｃｔｉｎｇ

ｓｉｔｅ

采集年份

Ｙｅａｒ

转座子类型

Ｔｒａｎｓｐｏｓｏｎ

ｔｙｐｅ

昌平区

Ｃｈａｎｇｐｉｎｇ

ＢＪ１２ 豆豆草莓园 ２０１２ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＢＪ１３ 豆豆草莓园 ２０１２ 犉犾犻狆狆犲狉

ＢＪ１４ 豆豆草莓园 ２０１２ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＢＪ１５ 豆豆草莓园 ２０１２ 犉犾犻狆狆犲狉

ＢＪ１６ 豆豆草莓园 ２０１２ 犉犾犻狆狆犲狉

ＱＪ１ 秦家屯 ２０１３ 犉犾犻狆狆犲狉

ＱＪ２ 秦家屯 ２０１３ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＱＪ３ 秦家屯 ２０１３ 犅狅狋狔

ＱＪ４ 秦家屯 ２０１３ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＱＪ５ 秦家屯 ２０１３ 犉犾犻狆狆犲狉

ＸＳ１ 兴寿镇 ２０１３ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＸＳ２ 兴寿镇 ２０１３ 犉犾犻狆狆犲狉

ＸＳ３ 兴寿镇 ２０１３ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＸＳ４ 兴寿镇 ２０１３ 犅狅狋狔

ＴＲＹ１ 天润园 ２０１３ 犅狅狋狔

ＴＲＹ２ 天润园 ２０１３ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＴＲＹ３ 天润园 ２０１３ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＴＲＹ４ 天润园 ２０１３ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＴＲＹ５ 天润园 ２０１３ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＷＤＹ１ 万德园 ２０１３ 犉犾犻狆狆犲狉

ＷＤＹ２ 万德园 ２０１３ 犉犾犻狆狆犲狉

ＷＤＹ３ 万德园 ２０１３ 犉犾犻狆狆犲狉
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续表１　犜犪犫犾犲１（犆狅狀狋犻狀狌犲犱）

采集区县

Ｃｏｌｌｅｃｔｉｎｇ

ｄｉｓｔｒｉｃｔ

菌株编号

Ｉｓｏｌａｔｅ

ｎｕｍｂｅｒ

采集地点

Ｃｏｌｌｅｃｔｉｎｇ

ｓｉｔｅ

采集年份

Ｙｅａｒ

转座子类型

Ｔｒａｎｓｐｏｓｏｎ

ｔｙｐｅ

通州区

Ｔｏｎｇｚｈｏｕ

ＲＺＹ１ 瑞正园 ２０１３ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＲＺＹ２ 瑞正园 ２０１３ 犉犾犻狆狆犲狉

ＲＺＹ３ 瑞正园 ２０１３ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＲＺＹ４ 瑞正园 ２０１３ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＲＺＹ５ 瑞正园 ２０１３ 犉犾犻狆狆犲狉

海淀区

Ｈａｉｄｉａｎ
ＢＪ１７

北京农林科

学院林果所
２０１３ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＢＪ１８
北京农林科

学院林果所
２０１３ 犉犾犻狆狆犲狉

ＢＪ１９
北京农林科

学院林果所
２０１３ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＬＧＳ１
北京农林科

学院林果所
２０１３ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＬＧＳ２
北京农林科

学院林果所
２０１３ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＬＧＳ３
北京农林科

学院林果所
２０１３ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＬＧＳ４
北京农林科

学院林果所
２０１３ 犉犾犻狆狆犲狉

ＬＧＳ５
北京农林科

学院林果所
２０１３ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＳＪＴ１ 苏家坨 ２０１３ 犉犾犻狆狆犲狉

ＳＪＴ２ 苏家坨 ２０１３ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＳＪＴ３ 苏家坨 ２０１３ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＢＪ２０
一品香山

草莓园
２０１２ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＢＪ２１
一品香山

草莓园
２０１２ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＢＪ２２
一品香山

草莓园
２０１２ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

房山区

Ｆａｎｇｓｈａｎ

ＢＪ１ 夏场 ２０１２ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＢＪ８ 夏场 ２０１２ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＢＪ１０ 夏场 ２０１２ 犉犾犻狆狆犲狉

ＢＪ１１ 夏场 ２０１２ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＦＳ１ 夏场 ２０１３ 犉犾犻狆狆犲狉

ＦＳ２ 夏场 ２０１３ 犉犾犻狆狆犲狉

ＦＳ３ 夏场 ２０１３ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＦＳ４ 夏场 ２０１３ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＦＳ５ 夏场 ２０１３ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＦＳ６ 夏场 ２０１３ 犅狅狋狔

ＦＳ７ 夏场 ２０１３ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＦＳ８ 夏场 ２０１３ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＢＪ２ 韩村河 ２０１２ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＢＪ３ 韩村河 ２０１２ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＢＪ４ 韩村河 ２０１２ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＢＪ５ 韩村河 ２０１２ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＢＪ６ 韩村河 ２０１２ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

ＢＪ７ 韩村河 ２０１２ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪

大兴区

Ｄａｘｉｎｇ
ＱＹＤ 青云店 ２０１３ 犅狅狋狔

总计Ｔｏｔａｌ ６０

１．２　培养基

ＰＤＡ培养基：去皮马铃薯２００ｇ，葡萄糖２０ｇ，

琼脂粉２０ｇ，蒸馏水１０００ｍＬ。

１．３　基因组犇犖犃的提取

将分离纯化的菌株在铺有灭菌玻璃纸的ＰＤＡ

平板上２０℃黑暗培养３ｄ，收集菌丝体，采用ＣＴＡＢ

法［１４］提取菌丝体ＤＮＡ。

１．４　草莓灰霉病菌转座子类型的检测

在灰葡萄孢中，检测转座子Ｂｏｔｙ的ＰＣＲ引物

为ＬＴＲ９８（５′ＡＧＣＣＴＧＴＡＧＡＡＴＣＡＣＣＡＡＣＧ３′）

和 ＬＴＲ７２８（５′ＣＧＧＴＡＴＴＴＣＴＧＧＴＴＧＧＣＡ３′），

扩增产物大小为６４８ｂｐ
［１５］。检测转座子Ｆｌｉｐｐｅｒ的

ＰＣＲ引物为Ｆ３００（５′ＧＣＡＣＡＡＡＡＣＣＴＡＣＡＧＡＡ

ＧＡ３′）和 Ｆ１５００（５′ＡＴＴＣＧＴＴＴＣＴＴＧＧＡＣＴＧ

ＴＡ３′），扩增产物大小为１２５０ｂｐ
［８］。

ＰＣＲ反应体系为２５μＬ：２×犜犪狇ＰＣＲＭｉｘ（Ａｉｄｌａｂ）

１２．５μＬ，１０μｍｏｌ／Ｌ上下游引物各１μＬ，模板５０ｎｇ。

转座子Ｂｏｔｙ的ＰＣＲ扩增程序为
［１５］：９５℃预变

性３ｍｉｎ；９４℃变性４０ｓ，６０．３℃退火４０ｓ，７２℃延伸

１ｍｉｎ（４０个循环）；７２℃延伸１０ｍｉｎ。

转座子Ｆｌｉｐｐｅｒ的ＰＣＲ扩增程序为
［８］：９５℃预

变性３ｍｉｎ；９４℃变性４０ｓ，５８℃退火４０ｓ，７２℃延伸

１．５ｍｉｎ（４０个循环）；７２℃延伸１０ｍｉｎ。

取１０μＬＰＣＲ扩增产物进行１％琼脂糖凝胶电

泳，经溴化乙锭染色后在凝胶成像仪下观察扩增结

果，并照相。

１．５　致病力的测定

从不同类型转座子的菌株中随机选取１８株

（狋狉犪狀狊狆狅狊犪型９株；犉犾犻狆狆犲狉型６株；犅狅狋狔型３株）

进行致病力测定。采用草莓离体叶片有伤接种，草

莓品种为‘红颜’。菌株在ＰＤＡ培养基上２０℃黑暗条

件下培养３ｄ，用灭菌的直径５ｍｍ打孔器在菌落边缘

打取菌饼。用无菌昆虫针将草莓叶表面轻轻刺伤，将

菌饼的菌丝面朝下接种于伤口处。以ＰＤＡ培养基为

对照，每株菌株重复接种３个叶片，每个叶片接种２

个菌饼。将接种后的叶片置于２０℃黑暗条件下保湿

培养，７２ｈ后用十字交叉法测量病斑直径。

２　结果与分析

２．１　草莓灰霉病菌的转座子类型

用转座子Ｂｏｔｙ和Ｆｌｉｐｐｅｒ的特异性引物对供试菌

株的基因组ＤＮＡ进行ＰＣＲ扩增后，得到的Ｂｏｔｙ片段

长度为６４８ｂｐ，Ｆｌｉｐｐｅｒ片段长度为１２５０ｂｐ（图１）。
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图１　灰葡萄孢转座子犘犆犚扩增产物的凝胶电泳检测

犉犻犵．１　犈犾犲犮狋狉狅狆犺狅狉犲狊犻狊狅犳犘犆犚犪犿狆犾犻犮狅狀狅犳

犅狅狋狉狔狋犻狊犮犻狀犲狉犲犪狋狉犪狀狊狆狅狊狅狀犵犲狀狅狋狔狆犲

根据ＰＣＲ扩增结果，北京地区草莓灰霉病菌共

存在３种转座子类型：狋狉犪狀狊狆狅狊犪型（同时含有Ｆｌｉｐｐｅｒ和

Ｂｏｔｙ）、犅狅狋狔型（只有Ｂｏｔｙ）和犉犾犻狆狆犲狉型（只有Ｆｌｉｐｐｅｒ）。

２．２　不同转座子类型的草莓灰霉病菌所占的比率

对６０个灰霉病菌菌株转座子的ＰＣＲ扩增结果表

明，狋狉犪狀狊狆狅狊犪型菌株共３８株，占供试菌株的６３．３％，

犉犾犻狆狆犲狉型菌株１７株，占供试菌株的２８．３％，犅狅狋狔型菌

株５株，占８．４％，未发现狏犪犮狌犿犪型的菌株（图２）。

图２　含有不同转座子的草莓灰霉病菌菌株所占百分率

犉犻犵．２　犘犲狉犮犲狀狋犪犵犲狅犳犅狅狋狉狔狋犻狊犮犻狀犲狉犲犪犻狊狅犾犪狋犲狊

犮犪狉狉狔犻狀犵犱犻犳犳犲狉犲狀狋狋狉犪狀狊狆狅狊狅狀狊

２．３　北京五区县不同转座子类型草莓灰霉病菌的

分布比例

　　分析北京市５个区草莓灰霉病菌的转座子类型

及其所占比例，发现与北京地区总体情况一致，即在

昌平、通州、海淀和房山区均为狋狉犪狀狊狆狅狊犪型的菌株

最多，犉犾犻狆狆犲狉型次之，犅狅狋狔型所占比率最少，但各

区菌株的转座子类型也有一定差异，通州区和海淀

区共１９株，均有２种类型，即狋狉犪狀狊狆狅狊犪型和犉犾犻狆狆犲狉
型，未发现有犅狅狋狔型，昌平区和房山区共４０株，均有

３种类型，即狋狉犪狀狊狆狅狊犪、犉犾犻狆狆犲狉和犅狅狋狔，大兴区因为

只有１株，为一种类型，即犅狅狋狔型（图３，表１）。

图３　北京市５个区县不同转座子类型的

草莓灰霉病菌菌株所占百分率

犉犻犵．３　犘狉狅狆狅狉狋犻狅狀狅犳犅狅狋狉狔狋犻狊犮犻狀犲狉犲犪犻狊狅犾犪狋犲狊犮犪狉狉狔犻狀犵

犱犻犳犳犲狉犲狀狋狋狉犪狀狊狆狅狊狅狀狊犳狉狅犿５犱犻狊狋狉犻犮狋狊犻狀犅犲犻犼犻狀犵

２．４　不同转座子类型的菌株对草莓叶片的致病力

选取的１８株菌株对草莓叶片均有致病性。不同

菌株的致病力有差异，病斑直径在１３．０～２６．８ｍｍ之

间。比较不同转座子类型菌株所致病斑大小，发现

犅狅狋狔型菌株引起的病斑直径显著大于狋狉犪狀狊狆狅狊犪型菌

株，也大于犉犾犻狆狆犲狉型菌株，但差异不显著（表２）。

表２　不同转座子类型的灰葡萄孢菌株的致病力比较１
）

犜犪犫犾犲２　犆狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳狆犪狋犺狅犵犲狀犻犮犻狋狔狅犳犅狅狋狉狔狋犻狊犮犻狀犲狉犲犪

犻狊狅犾犪狋犲狊犮犪狉狉狔犻狀犵犱犻犳犳犲狉犲狀狋狋狉犪狀狊狆狅狊狅狀狊

菌株编号

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｉｓｏｌａｔｅ

转座子类型

Ｔｒａｎｓｐｏｓｏｎ

ｔｙｐｅ

病斑直径／ｍｍ

Ｌｅｓｉｏｎ

ｄｉａｍｅｔｅｒ

病斑平均直径／ｍｍ

Ａｖｅｒａｇｅｌｅｓｉｏｎ

ｄｉａｍｅｔｅｒ

ＢＪ１４ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪 １６．３

ＢＪ２２ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪 １６．８

ＢＪ３ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪 １３．０

ＢＪ４ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪 １５．２

ＦＳ３ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪 ２０．８

ＬＧＳ５ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪 ２６．８

ＳＪＴ２ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪 １６．８

ＴＲＹ２ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪 １７．０

ＴＲＹ３ 狋狉犪狀狊狆狅狊犪 １６．２

１７．７ｂ

ＢＪ１３ 犉犾犻狆狆犲狉 ２１．４

ＦＳ１ 犉犾犻狆狆犲狉 １５．４

ＱＪ１ 犉犾犻狆狆犲狉 ２．２

ＳＪＴ１ 犉犾犻狆狆犲狉 １７．８

ＷＤＹ３ 犉犾犻狆狆犲狉 ２４．１

ＸＳ２ 犉犾犻狆狆犲狉 １６．９

１９．６ａｂ

ＱＪ３ 犅狅狋狔 ２６．１

ＱＹＤ 犅狅狋狔 ２４．４

ＸＳ４ 犅狅狋狔 ２４．３

２４．９ａ

　１）根据Ｄｕｎｃａｎ分析，同列数据后相同小写字母表示数据间无显

著性差异（α＝０．０５）。

ＡｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏＤｕｎｃａｎａｎａｌｙｓｉｓ，ｄａｔａｆｏｌｌｏｗｅｄｂｙｔｈｅｓａｍｅｌｅｔｔｅｒｓ

ｉｎｔｈｅｓａｍｅｃｏｌｕｍｎｍｅａｎｎｏｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｔ０．０５ｌｅｖｅｌ．
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３　小结与讨论

本研究对采自北京市５个区县的６０株草莓灰

霉病菌转座子类型进行检测，共发现３种转座子类

型，狋狉犪狀狊狆狅狊犪、犅狅狋狔和犉犾犻狆狆犲狉，且狋狉犪狀狊狆狅狊犪型的

菌株所占比例最多，达６３．３％。这与湖北省不同寄

主上的灰葡萄孢菌株以狋狉犪狀狊狆狅狊犪型最多的报道一

致［１０］，但本研究中，犅狅狋狔型菌株的比率高于湖北省，

而犉犾犻狆狆犲狉类型的菌株比率低于湖北省，没有检测

到狏犪犮狌犿犪型。其他一些国家关于灰霉病菌转座子

类型的报道中，狋狉犪狀狊狆狅狊犪型菌株的比率均占到了群体

的６５％以上。例如，在美国加利福尼亚地区来自无花

果、葡萄、猕猴桃、豌豆和南瓜上的２３４株灰葡萄孢

中，狋狉犪狀狊狆狅狊犪型菌株占８３．３％
［８］；匈牙利的１０９株灰

葡萄孢中，狋狉犪狀狊狆狅狊犪型菌株占６７．９％，狏犪犮狌犿犪型菌

株占９．２％，其余菌株为犅狅狋狔型或犉犾犻狆狆犲狉型
［９］。

德国的２０９株灰葡萄孢中，狋狉犪狀狊狆狅狊犪型、狏犪犮狌犿犪型

和犅狅狋狔型菌株所占百分比分别为６２．７％、１４．４％和

２３．５％
［１６］。在智利，葡萄上的４５７株灰葡萄孢中，

狋狉犪狀狊狆狅狊犪型菌株占绝大多数，其次是犅狅狋狔 型，

狏犪犮狌犿犪型菌株较少，没有发现犉犾犻狆狆犲狉型
［１７］。

本研究对北京市昌平、通州、海淀、房山和大兴

５个区草莓上的灰葡萄孢菌株转座子类型进行了检

测和分析，发现除大兴区只采到１个菌株外，其他４

个区的优势转座子类型与北京总体情况一致，但各

区之间又略有差异，昌平区和房山区的菌株有３种

转座子类型，通州区和海淀区只有狋狉犪狀狊狆狅狊犪型和

犉犾犻狆狆犲狉型，未发现有犅狅狋狔型。根据黄燕等
［１２］的研

究结果，灰葡萄孢转座子基因型分布有明显的地域

性，如江苏的菌株为犉犾犻狆狆犲狉型，重庆、四川、甘肃和河

北的菌株为犅狅狋狔型，而青海的菌株为狋狉犪狀狊狆狅狊犪型。

可见，国内的灰霉病菌中狏犪犮狌犿犪型菌株所占比例较

少［１１］或不存在［１２］。本研究在北京市５个区的草莓灰

霉病菌中未发现狏犪犮狌犿犪型菌株，其他省市的草莓灰

霉病菌是否存在狏犪犮狌犿犪型还有待进一步检测。

对北京市草莓灰霉病菌转座子类型与致病力分

析发现，狋狉犪狀狊狆狅狊犪型菌株对草莓的致病力较弱，而

犅狅狋狔型菌株致病力较强。草莓灰霉病菌的转座子

类型与致病力是否存在必然联系，还有待进一步扩

大菌株数量进行验证和研究。

在群体遗传学研究中，转座子的出现被认为是

发生重组的间接证明；同时，转座子还为追踪群体的

变化提供了途径，这将有助于分析一段时间内的种

群动态［１８］。另外，转座子是一类跳跃性的元件，可

以插入到基因组的某一位点，从而在真菌基因组中

的分布、插入位置、拷贝数不同［１１］，因此它还是研究

丝状真菌群体多样性的有力工具。Ｍａｒｔｉｎｅｚ等
［３］发

现法国葡萄上灰葡萄孢狏犪犮狌犿犪型菌株的生长速率

明显快于狋狉犪狀狊狆狅狊犪型菌株。据我们的观察，同是来

自草莓的灰葡萄孢在菌落生长速度、菌核的大小和

产量、致病力及抗药性等多个方面均存在差异，表现

出多样性（本实验室未发表结果），这些差异是否与

转座子有关还需要进一步研究。
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行了检测，明确了我国长江中下游冬小麦主产区小

麦赤霉病菌种的构成及其地理分布，发现了需要重

点监控的群体，为进一步研究麦类赤霉病菌群体遗

传多样性和演化趋势奠定了基础，也为麦类赤霉病

的防治和毒素污染的控制提供了理论依据。
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