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摘要　暹罗刺盘孢菌是油茶炭疽病病原之一，在我国多个油茶产区均有分布。研究油茶暹罗刺盘孢菌群体遗传结

构可为全面、有效防治油茶炭疽病害提供理论依据。本研究对分离自海南、江西、湖南、广西４省（自治区）６个地区

暹罗刺盘孢菌菌株的ＩＴＳ、ＣＡＬ和ＧＡＰＤＨ３个基因的序列进行群体遗传结构分析。根据拼接的上述３个基因的

序列，５７个暹罗刺盘孢菌菌株可定义为１３个单倍型，其中单倍型Ｈ７为主要单倍型，分布于本研究所涉及的所有地

区。病菌不同地理种群间的遗传分化较大，ＡＭＯＶＡ分析显示，遗传变异主要发生在种群内，病菌未经历过大规模

的种群扩张。研究结果表明油茶炭疽病原暹罗刺盘孢菌种群具有丰富的遗传多样性。

关键词　暹罗刺盘孢菌；　地理种群；　多基因序列；　群体遗传结构
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　　油茶炭疽病是油茶树的主要病害之一，在我国

油茶主产区均有发生，尤其在湖南、江西、广西和海

南等省（自治区），发生面积广，危害严重，造成了重

大经济损失［１２］。炭疽病主要造成油茶树落叶、落蕾

及落果，导致茶籽产量降低，重病产区可减产５０％

及以上［３］。

本研究团队已鉴定报道的油茶炭疽病病原菌主

要有果生刺盘孢菌犆狅犾犾犲狋狅狋狉犻犮犺狌犿犳狉狌犮狋犻犮狅犾犪、暹罗刺

盘孢菌犆．狊犻犪犿犲狀狊犲、胶孢炭疽菌犆．犵犾狅犲狅狊狆狅狉犻狅犻犱犲狊、博

宁炭疽菌犆．犫狅狀犻狀犲狀狊犲、山茶刺盘孢菌犆．犮犪犿犲犾犾犻犪犲以

及尚未确定分类地位的炭疽属真菌１～３种，其中犆．

犳狉狌犮狋犻犮狅犾犪和犆．狊犻犪犿犲狀狊犲是优势致病菌
［４９］。李河

等［４］对犆．犳狉狌犮狋犻犮狅犾犪的群体遗传进行了深入研究，而

犆．狊犻犪犿犲狀狊犲目前仅局限于种名的确定，尚未对其生物

学特性、遗传多样性等方面进行研究，这在一定程度

上增加了该病菌引起的油茶炭疽病的防治难度。

由于炭疽属真菌种间差异较小，仅根据ＩＴＳ序

列进行炭疽病菌的鉴定，错误率高达８０％以上
［１０］，

而多基因序列的引入，大大提高了对炭疽属真菌的

鉴定准确率，并得到了广泛的应用［１１１３］。本研究利



２０１７

用ＩＴＳＣＡＬＧＡＰＤＨ３基因序列对我国６个油茶

主产区暹罗刺盘孢菌的群体遗传结构进行研究，以

期分析同一地区犆．狊犻犪犿犲狀狊犲种群的个体变异、阐明

该病菌群体遗传分化与基因流等问题，为该病害流

行机制的研究提供理论依据，这对于有效防治该病

菌引起的油茶炭疽病具有重要意义。

１　材料与方法

１．１　材料

菌株采集：样品采自海南、湖南、江西和广西的

６个地区，病原菌分离方法参考方中达
［１４］的组织分

离法，取病健交界处组织进行分离，分离菌株用

ＰＤＡ培养基纯化培养后４℃冰箱保存备用。经回接

试验、形态和多基因分子鉴定，共获得５７株暹罗刺

盘孢菌。

主要试剂：ＤＮＡ快速提取试剂盒ＦａｓｔＤＮＡ

Ｋｉｔ，美国 ＭＰＢＩＯ公司；２×犜犪狇ＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ，

天根生化科技（北京）有限公司。

主要仪器：快速核酸提取仪，美国 ＭＰＢＩＯ公

司；５１４５Ｄ离心机，德国Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ公司；ＡＢＩ９７００

ＰＣＲ仪，美国应用生物系统公司。

１．２　方法

１．２．１　菌株ＤＮＡ提取

用灭菌牙签刮取０．５ｇ菌丝，使用ＤＮＡ快速提取

试剂盒提取ＤＮＡ，提取方法参见说明书，－２０℃保存。

１．２．２　基因选择、ＰＣＲ扩增及测序

基因选择及目的片段扩增与测序参照 Ｗｅｉｒ

等［１１］的方法、反应体系及条件。对所有分离筛选获

得的菌株，选择核糖体转录间隔区（ｉｎｔｅｒｎａｌｔｒａｎ

ｓｃｒｉｂｅｄｓｐａｃｅｒｓ，ＩＴＳ）、３磷酸甘油醛脱氢酶基因（ｇｌｙｃ

ｅｒａｌｄｅｈｙｄｅ３ｐｈｏｓｐｈａｔｅｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ，ＧＡＰＤＨ）和钙

调蛋白基因（ｃａｌｍｏｄｕｌｉｎ，ＣＡＬ）进行扩增。相应的

ＰＣＲ扩增引物和退火温度见表１。ＰＣＲ反应产物测

序由上海铂尚生物技术有限公司完成。

表１　本试验所用引物和退火温度

犜犪犫犾犲１　犛犲狇狌犲狀犮犲狊狅犳狋犺犲狆狉犻犿犲狉狊犪狀犱犪狀狀犲犪犾犻狀犵狋犲犿狆犲狉犪狋狌狉犲狌狊犲犱犻狀狋犺犻狊狊狋狌犱狔

基因

Ｇｅｎｅ

引物序列（５′→３′）

Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ

退火温度／℃

Ａｎｎｅａｌｉｎｇｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

核糖体转录间隔区

Ｉｎｔｅｒｎａｌｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄｓｐａｃｅｒ（ＩＴＳ）
Ｆ：ＧＧＡＡＧＴＡＡＡＡＧＴＣＧＴＡＡＣＡＡＧＧ

Ｒ：ＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ
５２

钙调蛋白

Ｃａｌｍｏｄｕｌｉｎ（ＣＡＬ）
Ｆ：ＧＡＲＴＷＣＡＡＧＧＡＧＧＣＣＴＴＣＴＣ

Ｒ：ＴＴＴＴＴＧＣＡＴＣＡＴＧＡＧＴＴＧＧＡＣ
５０

３ 磷酸甘油醛脱氢酶

Ｇｌｙｃｅｒａｌｄｅｈｙｄｅ３ ｐｈｏｓｐｈａｔｅｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ（ＧＡＰＤＨ）
Ｆ：ＧＣＣＧＴＣＡＡＣＧＡＣＣＣＣＴＴＣＡＴＴＧＡ

Ｒ：ＧＧＧＴＧＧＡＧＴＣＧＴＡＣＴＴＧＡＧＣＡＴＧＴ
６０

１．２．３　数据分析

ＤＮＡ序列采用ＢｉｏＥｄｉｔ软件
［１５］进行编辑加工

并辅以手工调整。使用 ＭＥＧＡ６．０对核苷酸组成、

变异位点等信息进行分析。不同地区炭疽病菌群体

的ＩＴＳＣＡＬＧＡＰＤＨ单倍型分析利用软件ＧｅｎＡ

ＬＥｘ６完成，同时对不同群体的单倍型多样性进行分

析。运用ＤｎａＳＰ５．０
［１６］计算暹罗刺盘孢菌的３个基

因拼接序列的核苷酸多样性（ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，

Ｐｉ）、不同地区群体间遗传分化指数（ｆｉｘａｔｉｏｎｉｎｄｅｘ，

Ｆｓｔ），并对所有病菌群体序列的单倍型错配进行分

析；使用ＴＣＳ１．２１
［１７］构建暹罗刺盘孢菌单倍型的网

络图。采用 ＭＥＧＡ６．０构建系统发育树：将依据

ＩＴＳＣＡＬＧＡＰＤＨ３个基因推导出的单倍型序列与

ＧｅｎＢａｎｋ中炭疽属真菌菌株的ＩＴＳ、ＣＡＬ、ＧＡＰＤＨ基

因序列进行分析比对，构建近邻归群（ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎ

ｉｎｇ，ＮＪ）系统发育树，利用自展法（ｂｏｏｔｓｔｒａｐ，１０００次

重复）检验各分支的置信度［１８］。

２　结果与分析

２．１　暹罗刺盘孢菌单倍型地理分布及其多样性

ＩＴＳＣＡＬＧＡＰＤＨ３个基因拼接序列共１３８５

个碱基，核苷酸组成分析表明：Ａ＋Ｔ含量４６．０％略

低于Ｃ＋Ｇ含量５４．０％；共发现２２个变异位点，其

中，简约信息位点２０个，单突变位点２个；５７条暹

罗刺盘孢菌ＩＴＳＣＡＬＧＡＰＤＨ３个基因序列共定

义了１３种单倍型，各单倍型在不同种群中的分布见

表２。在所有单倍型中，单倍型Ｈ７为主要单倍型，

分布于所有地区，占总序列数量的５６．１％，结果表

明种群间存在基因交流。此外，江西分宜和湖南马

家河含有单倍型种类最多，均含有５种单倍型，而海

南屯昌含有单倍型的数量最少，仅有２种单倍型。

除海南屯昌外，其他地区均含有自己独特的单倍型，

·０５·
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如海南五指山含有Ｈ５和Ｈ１０，江西分宜含有Ｈ１、

Ｈ３及Ｈ６，这表明每个群体内存在独立进化，群体

间存在一定程度的遗传分化。

油茶炭疽病菌不同地理种群的单倍型多样性在

０．２１９～０．７３５之间，其中湖南马家河种群的单倍型

多样性最高，为０．７３５；海南屯昌种群的单倍型多样

性最低，为０．２１９。各地理种群具有较高的单倍型

多样性，这可能与当地气候或地理环境有关。暹罗

刺盘孢菌的ＩＴＳＣＡＬＧＡＰＤＨ３个基因拼接后核

苷酸多样性（Ｐｉ）也处于较高水平（表２），除海南屯

昌、湖南天际岭种群的Ｐｉ分别为０．０００５４、０．０００５５

外，其他４个种群的核苷酸多样性在０．００１０１～

０．００２３２之间。结果表明，暹罗刺盘孢菌在６个地

区具有丰富的遗传多样性。

表２　暹罗刺盘孢菌样品的地理分布及单倍型多样性

犜犪犫犾犲２　犌犲狅犵狉犪狆犺犻犮犪犾犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狊犪狀犱犺犪狆犾狅狋狔狆犲犱犻狏犲狉狊犻狋狔狅犳犆狅犾犾犲狋狅狋狉犻犮犺狌犿狊犻犪犿犲狀狊犲狊犪犿狆犾犲狊

地区

Ｓｉｔｅ

样品数量／个

Ｎｕｍｂｅｒ

纬度／°

Ｌａｔｉｔｕｄｅ

经度／°

Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

单倍型

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

数量／个

Ｎｕｍｂｅｒ

单倍型多样性

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

核苷酸多样性

Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

海南五指山

Ｗｕｚｈｉｓｈａｎ，Ｈａｉｎａｎ

海南屯昌

Ｔｕｎｃｈａｎｇ，Ｈａｉｎａｎ

江西分宜

Ｆｅｎｙｉ，Ｊｉａｎｇｘｉ

湖南天际岭

Ｔｉａｎｊｉｌｉｎｇ，Ｈｕｎａｎ

湖南马家河

Ｍａｊｉａｈｅ，Ｈｕｎａｎ

广西南宁

Ｎａｎｎｉｎｇ，Ｇｕａｎｇｘｉ

５

８

１９

８

７

１０

１８．７８

１９．１０

２７．５６

２８．１１

２７．８２

２２．５５

１０９．５２

１１０．１０

１１４．６３

１１３．０５

１１３．０４

１０８．２１

Ｈ７

Ｈ５

Ｈ１０

Ｈ７

Ｈ１１

Ｈ７

Ｈ１

Ｈ２

Ｈ３

Ｈ６

Ｈ７

Ｈ８

Ｈ１３

Ｈ７

Ｈ２

Ｈ４

Ｈ８

Ｈ１２

Ｈ７

Ｈ２

Ｈ９

Ｈ１１

２

１

２

７

１

１０

１

６

１

１

６

１

１

１

３

１

１

１

６

１

２

１

０．６４０

０．２１９

０．６１５

０．４０６

０．７３５

０．５８０

０．００１０１

０．０００５４

０．００２３２

０．０００５５

０．００１９１

０．００１７５

２．２　单倍型网络分析及种群扩张分析

由病菌ＩＴＳＣＡＬＧＡＰＤＨ３个基因拼接序列

单倍型网络结构图（图１）可知，暹罗刺盘孢菌各单

倍型并未依采样地点形成各自的分支，而是以单倍

型Ｈ７为辐射中心，呈现出一个非典型星状发散图，

Ｈ７可能为原始单倍型。我们从图中还可以看出大

部分单倍型通过一次或数次突变与原始单倍型Ｈ７

相连。此外，由暹罗刺盘孢菌不同种群３基因拼接

序列的核苷酸不配对分布图（图２）可知，分布曲线

呈多峰型曲线，说明油茶炭疽病原暹罗刺盘孢菌可

能未经历过大规模地种群扩张或“瓶颈效应”。

２．３　暹罗刺盘孢菌的犃犕犗犞犃分析

由表３可知暹罗刺盘孢菌种群变异主要发生在

种群内，占总变异的９０％，而种群间的变异仅占

１０％，这说明病菌不同地理种群间基因交流频繁。

暹罗刺盘孢菌不同地理种群间和种群内的变异差异

显著大于０，表明暹罗刺盘孢菌不同地理种群内的

遗传变异显著（犘＜０．０５）。

图１　暹罗刺盘孢菌单倍型网络图

犉犻犵．１　犘犪狉狊犻犿狅狀狔狀犲狋狑狅狉犽狅犳狋犺犲犺犪狆犾狅狋狔狆犲狊狅犳

犆狅犾犾犲狋狅狋狉犻犮犺狌犿狊犻犪犿犲狀狊犲
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图２　暹罗刺盘孢菌群体核苷酸不配对分布

犉犻犵．２　犕犻狊犿犪狋犮犺犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳犆狅犾犾犲狋狅狋狉犻犮犺狌犿

狊犻犪犿犲狀狊犲狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀

２．４　暹罗刺盘孢菌不同地理种群间遗传分化分析

Ｗｒｉｇｈｔ
［１９］于１９７８年提出遗传分化指数（犉狊狋）

概念：当遗传分化指数犉狊狋≤０．０５时，群体间遗传分

化很弱；当０．０５＜犉狊狋≤０．１５时，群体间存在中等程

度遗传分化；当０．１５＜犉狊狋≤０．２５时，群体间遗传分

化较大；当犉狊狋＞０．２５时，表明群体间遗传分化极

大。本研究中暹罗刺盘孢菌不同地理种群间遗传分

化值见表４，海南屯昌与湖南天际岭、海南屯昌与广

西南宁、江西分宜与湖南马家河之间的犉狊狋都小于

０．０５，说明这些群体间遗传分化很弱，基因交流十分

频繁。

表３　暹罗刺盘孢菌种群内和种群间的分子变异分析

犜犪犫犾犲３　犃犕犗犞犃犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犵犲狀犲狋犻犮狏犪狉犻犪狋犻狅狀狑犻狋犺犻狀犪狀犱犪犿狅狀犵狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊狅犳犆狅犾犾犲狋狅狋狉犻犮犺狌犿狊犻犪犿犲狀狊犲

来源

Ｓｏｕｒｃｅ

自由度

犱犳

平方和

犛犛

离差平方和

犕犛

估计方差

犈狊狋．

在总体变异中占的比值／％

犞犪狉．

统计

Ｓｔａｔ．

数值

Ｖａｌｕｅ

概率

Ｐｒｏｂ．

群体间Ａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ５ ３．０２５ ０．６０５ ０．０３３ １０

群体内 Ｗｉｔｈｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ５１ １５．４１４ ０．３０２ ０．３０２ ９０ 犘犺犻犘犜 ０．０９９ ０．０１０

总计Ｔｏｔａｌ ５６ １８．４３９ ０．９０７ ０．３３６

　　海南五指山与海南屯昌、湖南天际岭、广西南宁

之间的犉狊狋在０．０５～０．１５之间；广西南宁与江西分

宜、湖南天际岭、湖南马家河之间的犉狊狋也在０．０５～

０．１５之间，表明这些种群间存在一定程度的遗传分

化。江西分宜与海南五指山、海南屯昌、湖南天际岭

之间遗传分化较大，犉狊狋在０．１６４９７～０．１８００１之

间；湖南马家河与海南五指山、海南屯昌、湖南天际

岭之间遗传分化较大，犉狊狋在０．２２０４７～０．２４０６０

之间。种群间存在较大的遗传分化，这可能是地理

环境、气候等因素造成的。Ｍａｎｔｅｌ测试显示，暹罗

刺盘孢菌地理距离与种群间遗传分化之间无显著的

线性关系（犚２＝０．０５９，犘＝０．２０）。

表４　暹罗刺盘孢菌不同地理种群间遗传分化值

犜犪犫犾犲４　犘犪犻狉狑犻狊犲犉狊狋狏犪犾狌犲狊犳狅狉犱犻犳犳犲狉犲狀狋狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊狅犳犆狅犾犾犲狋狅狋狉犻犮犺狌犿狊犻犪犿犲狀狊犲

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

海南五指山

ＨＮＷＺＳ

海南屯昌

ＨＮＴＣ

江西分宜

ＪＸＦＹ

湖南天际岭

ＨｕＴＪＬ

湖南马家河

ＨｕＭＪＨ

广西南宁

ＧＸＮＮ

海南五指山 ＨＮＷＺＳ ０

海南屯昌 ＨＮＴＣ ０．０８５１１ ０

江西分宜ＪＸＦＹ ０．１７５６５ ０．１６４９７ ０

湖南天际岭 ＨｕＴＪＬ ０．１１５５０ ０．０４７６２ ０．１８００１ ０

湖南马家河 ＨｕＭＪＨ ０．２３９８０ ０．２４０６０ －０．０３０３３ ０．２２０４７ ０

广西南宁ＧＸＮＮ ０．０８９９５ ０．００８６８ ０．０６１８８ ０．０７４３９ ０．０７１４７ ０

２．５　基于犐犜犛犆犃犔犌犃犘犇犎３基因序列的系统发

育树分析

　　暹罗刺盘孢菌ＩＴＳＣＡＬＧＡＰＤＨ３基因序列

单倍型的系统发育树见图３，所有种群单倍型散乱地

分布在系统树中，同一种群的单倍型序列并未聚在一

起；不同种群的独特单倍型并未完全形成自己特有的

进化支。此外，１３种单倍型与ＧｅｎＢａｎｋ中的模式菌

株（表５）犆．狊犻犪犿犲狀狊犲（ＩＣＭＰ１８５７８、ＩＣＭＰ１８６４２）以很高

的支持率聚为一支，也验证了从６个地区分离到的

５７个菌株为暹罗刺盘孢菌。

３　讨论

遗传多样性是生物多样性的基础，研究病原菌

遗传结构可为明确病菌对不同环境的适应能力提供

理论基础。一个物种的遗传多样性越高，其对不同

生存环境的适应力也就越强［２０］。李河等［４］分析了

我国油茶果生刺盘孢菌种群的遗传多样性，发现该

病菌在我国油茶产区分布十分广泛，单倍型多样性

较丰富，存在一定的遗传分化现象。本研究利用

ＩＴＳＣＡＬＧＡＰＤＨ３基因序列对油茶暹罗刺盘孢菌

·２５·
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群体遗传结构进行研究，发现该病菌广泛分布在我

国油茶产区，单倍型多样性也较为丰富，存在一定的

遗传分化现象，这揭示了油茶炭疽病在我国发生面

积广和危害程度重的遗传基础。

表５　构建犖－犑系统树所用的模式菌株及其犌犲狀犅犪狀犽登录号

犜犪犫犾犲５　犜狔狆犲狊狋狉犪犻狀狊犪狀犱犌犲狀犅犪狀犽犪犮犮犲狊狊犻狅狀狀狌犿犫犲狉狊狌狊犲犱犳狅狉犮狅狀狊狋狉狌犮狋犻狀犵犖－犑狋狉犲犲

种类

Ｓｐｅｃｉｅｓ

菌株号

Ｉｓｏｌａｔｅｎｏ．

ＧｅｎＢａｎｋ登录号　ＧｅｎＢａｎｋａｃｃｅｓｓｉｏｎｎｏ．

ＩＴＳ ＣＡＬ
ＧＡＰＤＨ

犆．狊犻犪犿犲狀狊犲 ＩＣＭＰ１８５７８ ＪＸ０１０１７１ ＦＪ９１７５０５ ＪＸ００９９２４

犆．狊犻犪犿犲狀狊犲 ＩＣＭＰ１８６４２ ＪＸ０１０２７８ ＪＸ００９７０９ ＪＸ０１００１９

犆．犪犲狀犻犵犿犪 ＩＣＭＰ１８６０８ ＪＸ０１０２４４ ＪＸ００９６８３ ＪＸ０１００４４

犆．犿狌狊犪犲 ＩＣＭＰ１９１１９ ＪＸ０１０１４６ ＪＸ００９７４２ ＪＸ０１００５０

犆．狊犪犾狊狅犾犪犲 ＩＣＭＰ１９０５１ ＪＸ０１０２４２ ＪＸ００９６９６ ＪＸ００９９１６

犆．狇狌犲犲狀狊犾犪狀犱犻犮狌犿 ＩＣＭＰ１７７８ ＪＸ０１０２７６ ＪＸ００９６９１ ＪＸ００９９３４

犆．犵犾狅犲狅狊狆狅狉犻狅犻犱犲狊 ＩＣＭＰ１７８２１ ＪＸ０１０１５２ ＪＸ００９７３１ ＪＸ０１００５６

犆．犵犾狅犲狅狊狆狅狉犻狅犻犱犲狊 ＩＣＭＰ１９１２１ ＪＸ０１０１４８ ＪＸ００９７４５ ＪＸ０１００５４

犆．犪犾犪狋犪犲 ＩＣＭＰ１７９１９ ＪＸ０１０１９０ ＪＸ００９７３８ ＪＸ００９９９０

犆．犮狅狉犱狔犾犻狀犻犮狅犾犪 ＩＣＭＰ１８５７９ ＪＸ０１０２２６ ＨＭ４７０２３８ ＪＸ００９９７５

犆．狆狊犻犱犻犻 ＩＣＭＰ１９１２０ ＪＸ０１０２１９ ＪＸ００９７４３ ＪＸ００９９６７

犆．犽犪犺犪狑犪犲 ＩＣＭＰ１８５３９ ＪＸ０１０２３０ ＪＸ００９６３５ ＪＸ００９９６６

犆．犽犪犺犪狑犪犲 ＩＣＭＰ１７９２２ ＪＸ０１０２３８ ＪＸ００９６３６ ＪＸ０１００４２

犆．狓犪狀狋犺狅狉狉犺狅犲犪犲 ＩＣＭＰ１７９０３ ＪＸ０１０２６１ ＪＸ００９６５３ ＪＸ００９９２７

犆．狋犺犲狅犫狉狅犿犻犮狅犾犪 ＩＣＭＰ１８６４９ ＪＸ０１０２９４ ＪＸ００９５９１ ＪＸ０１０００６

犆．狋犺犲狅犫狉狅犿犻犮狅犾犪 ＩＣＭＰ１７９２７ ＪＸ０１０２８６ ＪＸ００９５９２ ＪＸ０１００２４

图３　采用邻接法构建的犐犜犛犆犃犔犌犃犘犇犎基因序列系统树

犉犻犵．３　犘犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲狅犳犐犜犛犆犃犔犌犃犘犇犎犵犲狀犲狊狊犲狇狌犲狀犮犲狊犫犪狊犲犱狅狀犖－犑犿犲狋犺狅犱

·３５·



２０１７

　　很多学者研究发现，植物病原菌在进化过程中存

在基因流，同时种群间存在遗传变异。王玲等［２１］对浙

皖鄂地区水稻纹枯病菌５个种群的遗传结构进行了

研究，发现水稻纹枯病菌种群变异主要发生在种群

内，病菌群体间基因交流频繁。这与本研究中暹罗刺

盘孢菌种群变异也主要发生在种群内，种群间变异仅

占１０％，且病菌在不同地区间存在基因传递的结论相

同。朱丹雪等［２２］对我国油茶果生刺盘孢菌１０个种群

的遗传结构进行研究，发现单倍型Ｈ５分布于每一个种

群中，为优势单倍型；Ｐａｓｃｕａｌ等
［２３］也发现在不同玉米

纹枯病菌种群间存在相同单倍型。本研究发现优势单

倍型Ｈ７在供试的每个地理种群中均有分布，５７个样

本中有３２个含有单倍型Ｈ７，占总样品数量的５６．１％，

这说明暹罗刺盘孢菌种群间的基因流未受地理差异的

影响，其优势单倍型可在不同地区间进行传播，导致毒

性较强的基因型在种群内维持下去；另外，研究发现除

海南屯昌外，其他５个地理种群均含有至少一个独特的

单倍型，说明该病菌在长时间进化过程中为了适应环

境变化或寄主选择，形成了自己独特的单倍型，丰富了

种群的遗传多样性，增加了对该病害的防治难度。

易克贤等［２４］对４３株中国柱花草炭疽菌菌株的基

因组ＤＮＡ进行了分析，并和国外菌株进行综合聚类

分析，发现同一地区的菌株聚成一类，表明不同地区的

柱花草炭疽菌具有各自独立的进化历程。在本研究

中，同一地理种群的病菌单倍型并未聚在一起，而是散

乱地分布在系统树中，表明没有地理特异性，且病菌地

理距离与种群遗传分化之间无显著线性关系。

本研究中样品来自我国６个油茶种植区，不同地

区样品数存在一定差异，但我们的结果已能够清晰地

显示我国油茶主产区中暹罗刺盘孢菌具有丰富的遗

传多样性，揭示了该病害在油茶主产区广泛发生和危

害严重的理论基础。另外，研究发现不同地理种群间

基因交流频繁，同时病菌种群间存在一定遗传分化现

象，这可能是病菌为了适应环境变化而不断进化的原

因。下一步将扩大采样范围，增加病菌数量，同时应用

其他分子标记，以获取暹罗刺盘孢菌更多的遗传信息，

为阐明该病菌引起的病害流行机制提供理论依据。
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