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竹子根际螺旋线虫中国新记录种—

尖尾螺旋线虫犎犲犾犻犮狅狋狔犾犲狀犮犺狌狊犮狌狊狆犻犮犪狌犱犪狋狌狊
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（１．广东生态工程职业学院，广州　５１０５２０；２．华南农业大学植物线虫研究室，广州　５１０６４２）

摘要　在广东省园林植物线虫调查期间，从粉单竹犅犪犿犫狌狊犪犮犺狌狀犵犻犻根部土壤中分离到一种螺旋线虫。经详细的

形态学观察和测量数据比较，将其鉴定为尖尾螺旋线虫犎犲犾犻犮狅狋狔犾犲狀犮犺狌狊犮狌狊狆犻犮犪狌犱犪狋狌狊，并获得了尖尾螺旋线虫

ｒＤＮＡ的２８ＳＤ２Ｄ３区和ＩＴＳ序列，为今后螺旋线虫的种类鉴定提供了分子数据。尖尾螺旋线虫为中国新记录种。

关键词　粉单竹；　尖尾螺旋线虫；　形态学；　分子特征；　新记录种
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　　螺旋线虫属犎犲犾犻犮狅狋狔犾犲狀犮犺狌狊是Ｓｔｅｉｎｅｒ１９４５年

建立的，该属大多数种类是迁移性外寄生线虫，通过

口针刺破根表皮取食；少数种类是半内寄生线虫，有

的种类甚至能够完全进入根内生活，造成寄主生长

受阻，并伴随其他病原物的侵染［１２］。螺旋线虫属已

报道２３０个有效种
［３］，其寄主种类多样，地理分布广

泛［１２］。目前中国报道的螺旋线虫有效种约有５０

个［４］，其中，双宫螺旋线虫犎．犱犻犺狔狊狋犲狉犪（Ｃｏｂｂ，１８９３）

Ｓｈｅｒ，１９６１、双角螺旋线虫犎．犱犻犵狅狀犻犮狌狊Ｐｅｒｒｙ，１９５９、

假强壮螺旋线虫犎．狆狊犲狌犱狅狉狅犫狌狊狋狌狊Ｇｏｌｄｅｎ，１９５６、多

带螺旋线虫犎．犿狌犾狋犻犮犻狀犮狋狌狊（Ｃｏｂｂ，１８９３）Ｇｏｌｄｅｎ，

１９５６和刺桐螺旋线虫犎．犲狉狔狋犺狉犻狀犪犲（Ｚｉｍｍｅｒｍａｎｎ）

Ｇｏｌｄｅｎ，１９５６是寄主和分布最广泛的种类。在

２０１５－２０１７年间，对广东省园林植物的线虫种类进

行了调查，从粉单竹犅犪犿犫狌狊犪犮犺狌狀犵犻犻ＭｃＣｌｕｒｅ根

围土壤中分离到一种螺旋线虫。通过形态学特征观

察、测量和拍照，以及详细的文献比对，最终将其鉴

定为尖尾螺旋线虫犎犲犾犻犮狅狋狔犾犲狀犮犺狌狊犮狌狊狆犻犮犪狌犱犪狋狌狊，

并对该线虫的核糖体ＤＮＡ（ｒＤＮＡ）的２８ＳＤ２Ｄ３区

和ＩＴＳ区进行了扩增和测序，分析了螺旋线虫属的

系统进化关系。

１　材料与方法

１．１　样品采集

用土壤取样器（宏光仪器，型号：３０４）分别采集

广东省惠州市国营油田林场和华南农业大学树木园

的粉单竹根围土壤和根系，取样深度为５～２５ｃｍ，

每个样品约５００ｇ，装入自封袋，并分别标记为
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ＹＴ０７和ＳＣＡＵ。

１．２　线虫分离、标本制作、形态测量和拍照

用贝曼漏斗法分离线虫２４～４８ｈ，用胶头滴管将

分离出的线虫吸入培养皿中观察。在体视显微镜下，

用自制线虫挑针（粘有毛发的竹签）将螺旋线虫挑入

装有清水的指形管中，放入６０～６５℃水浴中２～３ｍｉｎ

杀死线虫；加入等体积８％甲醛溶液，固定至少２４ｈ；

采用甘油酒精法对线虫进行脱水处理后，制作线虫玻

片标本［５］。利用配备尼康数码相机和专业图像分析

软件ＮＩＳＥｌｅｍｅｎｔｓＢＲ的尼康显微镜（ＥＣＬＩＰＳＥ９０ｉ，

Ｎｉｋｏｎ，日本）对线虫进行形态测量和拍照
［６］。

１．３　犇犖犃抽提、扩增和测序

利用蛋白酶Ｋ法提取单条线虫ＤＮＡ，具体方

法参照ＭｕｎｄｏＯｃａｍｐｏ等
［７］。扩增ｒＤＮＡ２８ＳＤ２

Ｄ３区的引物为 Ｄ２Ａ（５′ＡＣＡ ＡＧＴ ＡＣＣＧＴＧ

ＡＧＧＧＡＡＡＧＴ３′）和Ｄ３Ｂ（５′ＴＣＧＧＡＡＧＧＡ

ＡＣＣＡＧＣＴＡＣＴＡ３′）
［８］，扩增ＩＴＳ区引物为１８Ｓ

（５′ＴＴＧＡＴＴＡＣＧＴＣＣＣＴＧＣＣＣＴＴＴ３′）和

２６Ｓ（５′ＴＴＴＣＡＣＴＣＧＣＣＧＴＴＡＣＴＡＡＧＧ３′）
［９］。

ＰＣＲ反应体系参照说明书（ＥｘＴａｑ，ＴａＫａＲａ，日

本）。ＰＣＲ程序为：９５℃ 预变性５ｍｉｎ；９５℃３０ｓ，

５５℃３０ｓ，７２℃１．５ｍｉｎ，３９个循环；７２℃延伸１０ｍｉｎ。

用１％琼脂糖凝胶电泳检测扩增产物，用ＥａｓｙＰｕｒｅ

ＰＣＲＰｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎＫｉｔ（全式金生物，北京）切胶回收产

物。将纯化的ＹＴ０７群体扩增产物直接送至艾基生

物技术（广州）有限公司测序，将ＳＣＡＵ群体的扩增产

物克隆到Ｔ载体（ＰＭＤ１８Ｔｖｅｃｔｏｒ，ＴａＫａＲａ，日本），

转化ＤＨ５α菌株后，挑取阳性克隆送至上述公司测

序。测序结果经序列分析软件Ｌａｓｅｒｇｅｎｅ７．０ＤＮＡｓ

ｔａｒ拼接编辑后，登录ＧｅｎＢａｎｋ数据库获取序列号。

１．４　系统进化分析

从ＧｅｎＢａｎｋ下载螺旋线虫属有关种的２８ＳＤ２

Ｄ３和ＩＴＳ序列，利用 ＭＥＧＡ６．０软件中的Ｃｌｕｓｔ

ａｌＷ 程序进行序列比对，用ＰＡＵＰ４．０软件分析序

列比对文件，用Ｍｏｄｅｌｔｅｓｔ３．７软件分析后选择核酸

替代模型，用ＭｒＢａｙｅｓ３．２软件进行系统进化树构

建，Ｔｒｅｅｖｉｅｗ１．６软件打开和编辑系统进化树
［６］。

基于ｒＤＮＡ２８ＳＤ２Ｄ３序列构建的螺旋线虫系统进

化树，外群为塞氏纽带线虫犎狅狆犾狅犾犪犻犿狌狊狊犲犻狀犺狅狉狊狋犻

和犎狅狆犾狅犾犪犻犿狌狊犵犪犾犲犪狋狌狊
［１０］；基于ｒＤＮＡＩＴＳ序列

构建的系统进化树，外群为锥尾盘旋线虫犚狅狋狔犾犲狀

犮犺狌狊犮狅狀犻犮犪狌犱犪狋狌狊。

２　结果与分析

２．１　形态鉴定结果

通过仔细的形态特征和测计值比较，采自广东

省惠州市国营油田林场和华南农业大学树木园粉单

竹上的螺旋线虫ＹＴ０７群体和ＳＣＡＵ群体，均为尖

尾螺旋线虫 犎．犮狌狊狆犻犮犪狌犱犪狋狌狊Ｓａｈａ，Ｌａｌ，Ｓｉｎｇｈ，

Ｋａｕｓｈａｌ＆Ｓｈａｒｍａ，２０００。形态测计值见表１，表

中符号采用ＤｅＭａｎ公式。

形态特征：

雌虫：虫体热杀死后呈闭合的“Ｃ”形（图１ａ）至螺

旋形（图１ｂ～ｃ）；体环清晰（图１ｄ），侧线４条，不具网

纹（图１ｆ～ｇ）；唇区半球形，前端略平，与体部连续，唇

环４个，不清晰（图１ｈ～ｋ）；口针强壮，口针基部球圆

形，前缘平（图１ｈ、ｊ）至明显凹陷（图１ｉ、ｋ）；食道腺背

腹覆盖肠道，腹面覆盖较长（图１ｄ）；排泄孔位于半月

体后０～２个体环处（图１ｄ）；双生殖腺，对伸，卵母

细胞１～２行排列；受精囊通常不明显，偶尔能看到

中空的方形受精囊（图１ｅ）；尾圆锥形，腹弯，末端

尖（图１ｌ～ｍ）至细圆（图１ｎ～ｏ），腹面１４～２１个环纹

（图１ｌ～ｎ）；侧尾腺孔位于肛门前５～７个体环处（图１ｏ）。

雄虫：未发现。

寄主：粉单竹犅犪犿犫狌狊犪犮犺狌狀犵犻犻ＭｃＣｌｕｒｅ。

与原始描述相比，尖尾螺旋线虫ＹＴ０７群体排

泄孔至体前端距离更短（１０４．４～１０９．８μｍ狏狊１１５～

１２５μｍ），且尾部环纹数更少（１５～１７狏狊１９～２５），其

余形态特征基本一致。ＳＣＡＵ群体仅排泄孔至体前

端距离与原始描述有差异（１０１～１１２．２μｍ狏狊１１５～

１２５μｍ）。ＹＴ０７群体与ＳＣＡＵ群体相比，仅食道腺

与肠瓣膜至体前端的距离略短（９８．１～１０９．５μｍ狏狊

１１０～１２１．２μｍ），其余形态特征基本一致。因此，

两个群体均鉴定为尖尾螺旋线虫。

尖尾螺旋线虫的形态近似种有犎．犪狊狊犪犿犲狀狊犻狊

Ｓａｈａ，Ｌａｌ，Ｓｉｎｇｈ，Ｋａｕｓｈａｌ＆Ｓｈａｒｍａ，２０００、桑尼

螺旋线虫犎．狋犺狅狉狀犲犻Ｇｕｐｔａ＆Ｃｈｈａｂｒａ，１９６７和

犎．狊犺犪犽犻犻Ｓｕｌｔａｎ，１９８１
［１１］，其共同特征为：体长介

于５００μｍ至７２０μｍ之间，犮′＞１．２，口针长＞２４

μｍ
［３］。与犎．犪狊狊犪犿犲狀狊犻狊相比，尖尾螺旋线虫的尾部

环纹数更多（１９～２５狏狊１３～１６），唇环数更多（４狏狊３）。

与桑尼螺旋线虫相比，尖尾螺旋线虫有唇环（狏狊无唇

环），雄虫缺失（狏狊存在），侧尾腺孔位于肛门前（狏狊位

于肛门后）；与犎．狊犺犪犽犻犻相比，尖尾螺旋线虫唇区为半

球形（狏狊圆锥形），犮′值更大（１．５～２．５狏狊１．２～１．５）。
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图１　尖尾螺旋线虫雌虫光学显微图片

犉犻犵．１　犔犻犵犺狋犿犻犮狉狅犵狉犪狆犺狊狅犳犎犲犾犻犮狅狋狔犾犲狀犮犺狌狊犮狌狊狆犻犮犪狌犱犪狋狌狊犳犲犿犪犾犲
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２．２　分子序列分析

经扩增和测序，获得尖尾螺旋线虫ＹＴ０７群体

和ＳＣＡＵ群体ｒＤＮＡ２８ＳＤ２Ｄ３区片段长度分别

为６５６ｂｐ和７９３ｂｐ，ＧｅｎＢａｎｋ登录号为ＭＧ６９６７５７

（ＹＴ０７群体）和 ＭＧ６９６７５８ＭＧ６９６７６０（ＳＣＡＵ 群

体）。群体间序列相似性为９８．２％～９９．１％。

ＢＬＡＳＴ结果显示，这两个群体与锥尾盘旋线虫

犚．犮狅狀犻犮犪狌犱犪狋狌狊的序列相似性最高，为９１．７％～

９２．３％。

扩增得到的尖尾螺旋线虫ＹＴ０７群体和ＳＣＡＵ

群体ｒＤＮＡＩＴＳ片段长度分别为１２６７ｂｐ和１３７８ｂｐ，

ＧｅｎＢａｎｋ登录号为 ＭＧ６９６７６１（ＹＴ０７ 群体）和

ＭＧ６９６７６２ＭＧ６９６７６４（ＳＣＡＵ群体）。群体间序列

相似性为９７．７％～９７．８％。ＢＬＡＳＴ结果显示，这两

个群体与多带螺旋线虫犎．犿狌犾狋犻犮犻狀犮狋狌狊的序列相

似性最高，为７４．８％～７６．１％。

２．３　系统进化分析

总共有３９条序列用于ｒＤＮＡ２８ＳＤ２Ｄ３区序

列比对数据集，比对后的长度为５８２ｂｐ，其中保守位

点３１０个，简约信息位点１８３个。图２为基于ｒＤＮＡ

２８ＳＤ２Ｄ３序列在ＧＴＲ＋Ｉ＋Ｇ模型下的贝叶斯一

致树，后验概率（ＰＰ）超过５０％的数值显示在合适的

分支上，尖尾螺旋线虫与锥尾盘旋线虫、犎．犫狉犲狏犻狊

（Ｗｈｉｔｅｈｅａｄ，１９５８）Ｆｏｒｔｕｎｅｒ，１９８４、犎犲犾犻犮狅狋狔犾犲狀犮犺狌狊

ｓｐ．ＶＩＩ２和犎犲犾犻犮狅狋狔犾犲狀犮犺狌狊ｓｐ．ＶＩＩ３聚为一个高度

支持的分支（ＰＰ＝９５）。ｒＤＮＡＩＴＳ区序列比对数据

集包含２２条序列，比对后的长度为１３５０ｂｐ，其中保

守位点５７２个，简约信息位点６２５个。图３为基于

ｒＤＮＡＩＴＳ序列在ＧＴＲ＋Ｉ＋Ｇ模型下的贝叶斯一

致树，后验概率（ＰＰ）超过５０％的数值显示在合适的

分支上，除尖尾螺旋线虫外的所有螺旋线虫序列以

非常高的置信度聚为一支（ＰＰ＝１００），尖尾螺旋线

虫位于螺旋线虫系统进化树的基部。

表１　尖尾螺旋线虫两个中国群体雌虫的形态测量值

犜犪犫犾犲１　犕狅狉狆犺狅犿犲狋狉犻犮狊狅犳犳犲犿犪犾犲狊狅犳狋狑狅犎犲犾犻犮狅狋狔犾犲狀犮犺狌狊犮狌狊狆犻犮犪狌犱犪狋狌狊狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊犳狉狅犿犅犪犿犫狌狊犪犮犺狌狀犵犻犻犻狀犆犺犻狀犪

形态特征

Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒ

ＹＴ０７群体

ＹＴ０７ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ＳＣＡＵ群体

ＳＣＡＵｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

犎．犮狌狊狆犻犮犪狌犱犪狋狌狊原始描述
［１１］

Ｏｒｉｇｉｎａｌｄｉｓｃｒｉｐｔｉｏｎ

狀 １０ １０ １１

犔 ５６９±３０．５（５２７～６１６） ６３５±３５．８（５６４～６６４） ６５０±４７．８（５８０～７２０）

犪 ２７．６±０．８（２６．７～２８．９） ２９．８±１．６（２７．６～３２．７） ２６．８±２．２（２３～３０）

犫 ５．４±０．３（５～５．８） ５．５±０．３（４．９～５．９） ５．９±０．５（５．２～６．３）

犫′ ４．４±０．４（４．１～５．２） ４．４±０．３（４～５） ４．８±０．４（４．０～５．３）

犮 ２７±１．６（２４．１～２９．４） ２８．７±３．４（２３～３３．２） ２９±２．２（２６～３３）

犮′ １．８±０．１（１．５～２） １．９±０．２（１．６～２．２） １．９±０．２（１．６～２．５）

犞 ６３．６±１．１（６２～６５．４） ６２．７±１．１（６０．４～６３．８） ６３±２．６（６０～６７）

口针长Ｓｔｙｌｅｔｌｅｎｇｔｈ ２５．４±０．９（２４．６～２６．９） ２５．８±１．２（２３．６～２７．３） ２６．５±０．３（２５～２８）

背食道腺开口至口针基部球的距离

ＤＧＯｆｒｏｍｓｔｙｌｅｔｂａｓｅ
１０．６±０．９（９．６～１２．４） １０±１（８．９～１１．６） １２±０．８（１１～１３）

唇区宽度Ｌｉｐｗｉｄｔｈ ５．８±０．２（５．７～６．１） ５．９±０．２（５．６～６．２） —

唇区高度Ｌｉｐｈｅｉｇｈｔ ２．８±０．１（２．７～３） ２．９±０．１（２．８～３） —

虫体前端至中食道球瓣

Ａｎｔｅｒｉｏｒｅｎｄｔｏｃｅｎｔｒｅｏｆｍｅｔａｃｏｒｐｕｓ
７３．３±３．１（６９．４～７７） ７４．１±３．１（６９．８～８０．３） —

虫体前端至食道与肠瓣

Ａｎｔｅｒｉｏｒｅｎｄｔｏｃａｒｄｉａ
１０３．６±４．５（９８．１～１０９．５） １１５．２±４．４（１１０～１２１．２） —

虫体前端至食道腺末端

Ａｎｔｅｒｉｏｒｅｎｄｔｏｅｎｄｏｆｐｈａｒｙｎｇｅａｌｇｌａｎｄｌｏｂｅ
１３３．２±１０（１１３．５～１４０．６） １４２．４±５（１３３．１～１４７．７） —

虫体前端至排泄孔

Ａｎｔｅｒｉｏｒｅｎｄｔｏｅｘｃｒｅｔｏｒｙｐｏｒｅ
１０５．８±２（１０４～１１０） １０７．１±３．８（１０１～１１２） １１９±４．１（１１５～１２５）

最大体宽 Ｍａｘｉｍｕｍｂｏｄｙｄｉａｍｅｔｅｒ ２２．１±０．８（２１．２～２３．２） ２２±１．６（１９．４～２４．２） —

肛门处体宽Ａｎａｌｂｏｄｙｄｉａｍｅｔｅｒ １２．１±０．９（１０．７～１３） １２±０．５（１１～１２．８） —

前生殖腺长Ａｎｔｅｒｉｏｒｇｅｎｉｔａｌｔｒａｃｔｌｅｎｇｔｈ １３０．７±１０．６（１１５．６～１４４．７）１２７．２±１１．２（１１１．３～１４３．９） —

后生殖腺长Ｐｏｓｔｅｒｉｏｒｇｅｎｉｔａｌｔｒａｃｔｌｅｎｇｔｈ ８８．９±１１．２（７５．１～１０２．７） ９３．１±１１．５（７９．４～１１３．４） —

尾长Ｔａｉｌｌｅｎｇｔｈ ２１．２±１．６（１９．４～２４．５） ２２．４±１．８（１９．３～２４．７） —

尾环数Ｎｕｍｂｅｒｏｆｔａｉｌａｎｎｕｌｉ １６±１（１５～１７） １６±３（１４～２１） ２０±２．１（１９～２３）

虫体前端至排泄孔距离占体长的比例／％

Ａｎｔｅｒｉｏｒｅｎｄｔｏｅｘｃｒｅｔｏｒｙｐｏｒｅ／Ｂｏｄｙｌｅｎｇｔｈ
１６．７±０．５（１５．９～１７．６） １８．２±０．７（１７．３～１９．１） —
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图２　基于狉犇犖犃２８犛犇２犇３序列在犌犜犚＋犐＋犌模型下的贝叶斯一致树

犉犻犵．２　犅犪狔犲狊犻犪狀犮狅狀狊犲狀狊狌狊狋狉犲犲犻狀犳犲狉狉犲犱犳狉狅犿２８犛狉犇犖犃犇２犇３狊犲狇狌犲狀犮犲狊狌狀犱犲狉犌犜犚＋犐＋犌犿狅犱犲犾

３　结论与讨论

本文将采自广东省惠州市国营油田林场和华南

农业大学树木园粉单竹根围的螺旋线虫均鉴定为尖

尾螺旋线虫，该线虫为中国新记录种。本文首次获

得了尖尾螺旋线虫的２８ＳｒＤＮＡＤ２Ｄ３区和ｒＤＮＡ

ＩＴＳ序列，为今后螺旋线虫的种类鉴定提供了分子

依据。

由于种间形态特征覆盖和种内形态特征多样

性，螺旋线虫的形态学鉴定十分困难［１］。在原始文

献报道中［１１］，尖尾螺旋线虫的口针基部球圆，前缘

平或略凹陷，尾末端尖，而本研究中两个群体口针基

部球和尾末端形态多样，口针基部球前缘平至明显

凹陷，尾末端尖至细圆。分子序列分析可以作为螺

旋线虫鉴定的重要辅助手段，许多作者提供了越来

越多螺旋线虫种类的分子序列［１，１０１２］。然而，由于

缺乏地模标本的分子数据，一些螺旋线虫种类的分

类地位还有待确认［１０］。

在尖尾螺旋线虫原始描述文献中［１１］，同时报道

了另一种与之形态十分相近的物种—犎．犪狊狊犪犿犲狀

狊犻狊。然而，在本研究中，尖尾螺旋线虫尾部环纹数的

变化很大（ＹＴ０７群体：１５～１７；ＳＣＡＵ群体：１４～

２１）。ＹＴ０７群体和ＳＣＡＵ群体的唇环数均为４个。

唇环数被视为螺旋线虫鉴定的重要诊断特征，但一

些种类的唇环数也存在变异［３］。另外，尖尾螺旋线

虫和 犎．犪狊狊犪犿犲狀狊犻狊都是发现于印度阿萨姆邦

Ｊｏｒｈａｔ市的竹子。因此，这两个种之间的关系还有

待进一步确认。
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图３　基于狉犇犖犃犐犜犛在犌犜犚＋犐＋犌模型下的贝叶斯一致树

犉犻犵．３　犅犪狔犲狊犻犪狀犮狅狀狊犲狀狊狌狊狋狉犲犲犻狀犳犲狉狉犲犱犳狉狅犿狉犇犖犃犐犜犛狊犲狇狌犲狀犮犲狊狌狀犱犲狉犌犜犚＋犐＋犌犿狅犱犲犾

　　基于ｒＤＮＡ２８ＳＤ２Ｄ３区的系统进化树揭示，

尖尾螺旋线虫与锥尾盘旋线虫和犎．犫狉犲狏犻狊聚在一

起。尖尾螺旋线虫与后两种线虫形态差异明显。锥

尾盘旋线虫食道腺从背面和侧腹面覆盖肠，而尖尾螺

旋线虫食道腺背腹覆盖肠道，腹面覆盖较长；犎．犫狉犲狏犻狊

单卵巢，而尖尾螺旋线虫双卵巢。基于ｒＤＮＡＩＴＳ

的系统进化树中，尖尾螺旋线虫位于树的基部，推测

尖尾螺旋线虫可能是比较原始的种类。尖尾螺旋线

虫与基于ｒＤＮＡＩＴＳ的系统树中其他８种螺旋线虫

的重要形态区别是犮′值更大或尾环数更多。双角螺

旋线虫犮′值为０．７～０．９，尾环数为４～１０；犎．犫狉狅犪犱

犫犪犾犽犻犲狀狊犻狊犮′值为０．８～０．９，尾环数为１５～１７；犎．

犿犻犮狉狅犾狅犫狌狊犮′为０．９～１．８，尾环数为８～１３；双宫螺

旋线虫犮′为０．８～１．２，尾环数为６～１２；假强壮螺旋

线虫犮′值为０．９～１．４，尾环数为７～１２；犎．狆犪狓犻犾犾犻

犮′值０．９～１．５，尾环数为４～１３；刻尾螺旋线虫犮′值

为１～１．３，尾环数为８；多带螺旋线虫犮′为０．８～１，

尾环数为６～１２
［１０１１］。

尖尾螺旋线虫仅在印度的竹子上有报道［１１］，但

没有确定竹子种类，本文明确粉单竹为尖尾螺旋线

虫的寄主。粉单竹是中国南方特产丛生竹类，在广

东分布比较普遍。粉单竹病虫害的研究较少［１３］，植

物线虫的研究未见报道。本研究首次报道了粉单竹

根围的一种螺旋线虫，其对粉单竹生长的危害程度

仍需进一步研究。
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ＩｎｔｒａｓｐｅｃｉｆｉｃｒＤＮＡｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎ

ｔｈｅ犡犻狆犺犻狀犲犿犪犪犿犲狉犻犮犪狀狌犿ｇｒｏｕｐ［Ｊ］．ＦｕｎｄａｍｅｎｔａｌａｎｄＡｐ

ｐｌｉｅｄＮｅｍａｔｏｌｏｇｙ，１９９２，１５（６）：５６３ ５７３．

［１０］ＳＵＢＢＯＴＩＮＳＡ，ＶＯＶＬＡＳＮ，ＹＥＡＴＥＳＧＷ，ｅｔａｌ．Ｍｏｒｐｈｏ

ｌｏｇｉｃａｌａｎｄｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆ犎犲犾犻犮狅狋狔犾犲狀犮犺狌狊狆狊犲狌犱

狅狉狅犫狌狊狋狌狊 （Ｓｔｅｉｎｅｒ，１９１４）Ｇｏｌｄｅｎ，１９５６ａｎｄｒｅｌａｔｅｄｓｐｅｃｉｅｓ

（Ｔｙｌｅｎｃｈｉｄａ：Ｈｏｐｌｏｌａｉｍｉｄａｅ）ｗｉｔｈｐｈｙｌｏｇｅｎｙｏｆｔｈｅｇｅｎｕｓ［Ｊ］．

Ｎｅｍａｔｏｌｏｇｙ，２０１５，１７（１）：２５ ５２．

［１１］ＳＡＨＡ Ｍ，ＬＡＬＭ，ＳＩＮＧＨ Ｍ，ｅｔａｌ．Ｆｏｕｒｎｅｗｓｐｅｃｉｅｓｏｆ

犎狅狆犾狅犾犪犻犿狅犻犱犲犪（Ｎｅｍａｔｏｄａ：Ｔｙｌｅｎｃｈｉｄａ）ｆｒｏｍＩｎｄｉａ［Ｊ］．Ｉｎ

ｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆＮｅｍａｔｏｌｏｇｙ，２０００，１０（２）：１９２ １９８．

［１２］ＳＵＢＢＯＴＩＮＳＡ，ＳＴＵＲＨＡＮＤ，ＶＯＶＬＡＳＮ，ｅｔａｌ．Ａｐｐｌｉｃａ

ｔｉｏｎｏｆｔｈｅｓｅｃｏｎｄａｒｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｍｏｄｅｌｏｆｒＲＮＡｆｏｒｐｈｙｌｏｇｅｎｙ：

Ｄ２Ｄ３ｅｘｐａｎｓｉｏｎｓｅｇｍｅｎｔｓｏｆｔｈｅＬＳＵｇｅｎｅｏｆｐｌａｎｔｐａｒａｓｉｔｉｃ

ｎｅｍａｔｏｄｅｓｆｒｏｍｔｈｅｆａｍｉｌｙＨｏｐｌｏｌａｉｍｉｄａｅＦｉｌｉｐｊｅｖ，１９３４［Ｊ］．

ＭｏｌｅｃｕｌａｒＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓ＆Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ，２００７，４３（３）：８８１ ８９０．
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［Ｊ］．林业实用技术，２０１４（７）：４７ ４９．
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