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摘 要 为阐明甘肃省玉米茎腐病优势致病菌禾谷镰孢复合种地理群体的遗传多样性,2015年和2017年从

甘肃省4个生态区采集茎腐病样本,经组织分离及鉴定,选取代表性禾谷镰孢复合种菌株114株,采用SSR
和VNTR引物结合POPGENEversion1.32及NTSYSpc2.11,进行群体间遗传多样性及亲缘关系的聚类分

析。结果表明,共检测到多态性位点26个,片段大小为50~300bp,平均每对引物扩增条带数为1.44。4个

地理种群平均等位基因数为1.9519,有效等位基因数为1.7140,Nei’s基因多样性指数为0.3939,Shannon
信息指数为0.5691,多态性位点数为24.75,多态位点百分率为95.19%。4个地理种群的Nei’s遗传相似度

为0.8880~0.9674,遗传距离为0.0331~0.1188。分析发现,禾谷镰孢复合种的种群遗传变异主要来自种

群内部,占总变异的90.71%。在遗传相似系数0.9380附近,禾谷镰孢复合种种群聚为3大类群,陇南地区

为第Ⅰ类群,河西走廊为第Ⅱ类群,陇东地区和陇中地区为第Ⅲ类群。
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  玉米是中国种植面积最大的农作物[1]。在

2021年“秸秆畜牧业”以及“粮改饲”的形势和政

策下,粮饲兼用型玉米具较大的发展潜力,能实现

粮食和饲料有效补给,是国内粮食安全生产的关

键环 节[2]。一 般 年 份,茎 腐 病 田 间 发 病 率 在

5%~10%,重发年份达到20%~30%,高感品种

的发病率可高达40%~100%,发病率每增加

1%,单穗籽粒损失率约提高0.485%,千粒质量

损失率约提高0.304%,若发病严重将引起30%
以上的产量损失[3]。受玉米连年种植、秸秆还田

以及气候逐年变暖等因素影响,田间土壤中病原

菌基数逐年上升,玉米茎腐病呈逐年加重趋势[4]。

据郭成等[5]连续多年调查发现,在甘肃及周边地

区玉米茎腐病自然发生率偏高,玉米茎腐病对产

量的制约已成为西北地区以及其他玉米主产区生

产上的重大问题。

玉米茎腐病的致病菌种群结构和数量较为复

杂,目前已报道玉米茎腐病的病原菌多达30种,
其中禾谷镰孢(Fusariumgraminearum)和肿囊

腐霉(Pythiuminflatum)为国内玉米茎腐病的两

大主要致病菌[5]。禾谷镰孢复合种种群组成复

杂,已探明包含超过10个菌种,其对环境有广泛

的适应性,不仅能够侵染多种水果、蔬菜、花卉,还
引起小麦和大豆、马铃薯、玉米等多种作物病害的

发生[6-11]。病原菌群体遗传多样性越丰富表明病

原菌对环境的适应力越强,较高遗传多样性的致

病菌具有较强的进化和生存优势[12]。ISSR、VN-
TR、RAPD、AFLP和SSR等分子标记技术广泛

应用于禾谷镰孢复合种群体遗传结构分析[13-18]。
禾谷镰孢复合种侵染作物后,在寄主体内产生多

种次生代谢物和毒素,这些毒素贮藏在植物体内

潜在危害巨大[19-20]。



研究病原菌群体结构及其遗传多样性特征是

应对植物病害的发生、流行及其防治的关键[21]。
解析致病菌遗传分化特征及其致病力是抗病品种

选育及病害防控的研究基础[22-23]。有效控制玉米

茎腐病对保障中国玉米产业可持续发展具有重要

意义。目前缺乏对甘肃省玉米茎腐病致病菌遗传

多样性的系统报道,本研究以甘肃省玉米茎腐病

优势病原菌禾谷镰孢复合种为对象,研究其在4
大生态区的分布特征及遗传多样性,该结果将为

甘肃省玉米生产提供风险警示,为玉米镰孢茎腐

病防控提供基础信息。

1 材料与方法

1.1 菌株信息

从甘肃省4大生态区采集茎腐病样,采用组

织分离法,即在样品病健交界处用剪刀剪取约

(0.2×0.5)cm大小的玉米茎秆及维管束组织,
参照文献[24-25]进行分离、培养和纯化,获得菌

株。经致 病 性 测 定 后,采 用 形 态 学 观 察 结 合

TEF-1α基因测序并将所得序列在 NCBI中心的

BLAST模块进行比对分析[18],鉴定到具体种,从
中选取114株禾谷镰孢复合种(FGSC)菌种,平均

分布在4个生态区。菌株分布地点见表1。
表1 禾谷镰孢复合种采集信息

Table1 DistributionandnumberofF.graminearumspeciescomplex
生态区

Ecologicalregion
采样地点

Samplingsite
菌株数量

Numberofstrains

陇南地区
SouthofGansu

迭部县、秦州区、舟曲县、张家川县、成县、清水县、秦安县
Diebucounty,Qinzhoudistrict,Zhouqucounty,Zhangjiachuancounty,Chengcounty,Qing-
shuicounty,Qin’ancounty

23

陇东地区
EastofGansu

华池县、华亭县、合水县、崆峒区、泾川县
Huachicounty,Huatingcounty,Heshuicounty,Kongtongdistrict,Jingchuancounty 31

陇中地区
CenterofGansu

临夏县、平川区、靖远县、通渭县、安定区、会宁县
Linxiacounty,Pingchuandistrict,Jingyuancounty,Tongweicounty,Andingdistrict,Huin-
ingcounty

30

河西走廊
HexiCorridor

甘州区、凉州区
Ganzhoudistrict,Liangzhoudistrict 30

1.2 供试引物

  遗传多样性引物采用任旭等[17]和 Qu等[26]

使用的8对VNTR(序号g1~8)和10对SSR引

物(序号g9~18),引物由上海生工生物工程有限

公司合成(表2)。

表2 禾谷镰孢复合种遗传多样性引物

Table2 GeneticdiversityprimerofF.graminearumspeciescomplex
序号

Serialnumber
引物序列(5'→3')

Primersequence(5'→3')
序号

Serialnumber
引物序列(5'→3')

Primersequence(5'→3')

g1 ACAGGCATCCAAGGACATTT g10 AATGCAGTCGATGGGAAACT
GTTTGATGGCGCATTCAAAG GGGTTCCTTGTAAGTGGCTG

g2 GCAGGACCTGGATGATGAA g11 GCCCATTACGTTGAGCAAAT
ATGTGTGCAGCCATGAGATT TTTTTCGGTCTGGCTATTGG

g3 TCCGAAGGTAGAAGCGTTGT g12 CTCTAGTGGCAGACCCTTCG
TCAAGCCCATCTATGCTGTT CTTGACATGTCGCGCTTTTA

g4 AAGAGGGCGTGTCTCTGTTTT g13 TCTGTCGTTGACAAGCAAGC
CGCTTCCTTCCTTTCAATTC ACGGACCGACGACATAACTC

g5 AAGACTGGTCAGCAGTAGGGA g14 GCGTCGACTAAAGGAACCAG
TGAGAGCGAGACTGAGCATGA TCCCGACGTTAGAGTGGAGT

g6 AAACGTAAACGGATCAACGG g15 CCTTGTTCTTTCCACCCTGA
AGATTCGCAACTTTGTGCTG ACGAGGACGAACTTGTTGCT

g7 TGGATATGGTTCCCCAGCT g16 AAGCTTGGGGGCTAACATCT
TACTGACCTTGAGGAGCACCATAC CAGCTTTGGCGGACATTATT

g8 TATGATGCAGCGAATGCAAC g17 TCACATATTCAACCGACCCA
TAGAGACCTGGCCCATACCA GCTCCGTGTCCTTTCATTTC

g9 TTTTGGGTGTTGAAGAAGCC g18 GACGGATCGTCGGATAGGTA
TTTTTGTTTGCGTCGTTCTG CACTAAGCTGCTCCTCCACC
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1.3 PCR扩增体系

参照贺小伦等[27]的方法以25μL反应体系

进行PCR扩增,退火温度按照引物进行相应的

设定。

1.4 凝胶电泳

  对PCR扩增后的产物用6%的变性聚丙烯

酰胺凝胶,以恒定功率75W,电泳90min,将凝

胶置于显影液中进行条带自显影,条带显影后用

蒸馏水冲去残液,将凝胶平铺在灯箱上统计条带,
并拍照。

1.5 电泳谱带的统计及数据分析

统计好电泳DNA图谱的条带信息,有条带,
统计为“1”,无条带,统计为“0”,进而将多态性位

点,也以0和1的方式,转换为二进制数据。利用

软件POPGENE来计算引物的遗传距离和遗传

相似系数、多态位点数、Nei’s基因多样性指数

(H)、群体间的Shannon’s多样性指数(I)[28]。
利用软件 NTSYSpc2.11的非加权组平均法进

行不同地区的菌群的SAHN聚类,构建聚类树。

2 结果与分析

2.1 TEF-1α 基因序列聚类结果

禾谷镰孢复合种经形态学观察结合TEF-1α
基因测序,在114株中鉴定出16株禾谷镰孢和

98株布氏镰孢(F.boothii),选取部分菌株构建聚

类树(图1)。
统计发现,在4大地区中均以布氏镰孢为主。

陇南地区仅有布氏镰孢分布,23株,未分离得到

禾谷镰孢;河西走廊布氏镰孢有27株,禾谷镰孢

有3株;陇东地区布氏镰孢有20株,禾谷镰孢有

11株;陇中地区布氏镰孢有28株,禾谷镰孢有2
株(表3)。

图中节点处的数字表示每100次聚类分析中能聚到同一个分支的次数

Thenumberofnodesinthegraphindicatesthenumberoftimesthatthesamebranchcanbeclusteredinevery100clusteranalyses

图1 TEF-1α 基因禾谷镰孢复合种UPGMA聚类图

Fig.1 TheUPGMAclustermapofF.graminearumspeciescomplexfromGansubyTEF-1αgene

2.2 18对引物的扩增结果

对VNTR和SSR引物扩增结果表明,114株

禾谷镰孢复合种菌株多态性位点数为26。扩增

片段集中在50~300bp,其中引物扩增出的条带

数均在1条以上,表明其多态性可观。

2.3 禾谷镰孢复合种不同地理种群遗传变异和

遗传分化

POPGENE分析结果显示,4个生态区的禾

谷 镰 孢 复 合 种 群 体 内 的 遗 传 分 化 系 数 为

0.9249,而其种群间的遗传分化系数是0.0751,
群体 内 基 因 流 为 0.02,种 群 间 的 基 因 流 为

6.1535,说明禾谷镰孢复合种遗传变异主要来源

于群体内。禾谷镰孢复合种群体总基因多样度为

0.4259,各地理群体内基因多样度为0.3939,不
同地区间基因多样度为0.032,综上,来自同一个

生态区禾谷镰孢复合种菌株间携带的基因最为接
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表3 4个生态区禾谷镰孢复合种分布

Table3 DistributionofF.graminearumcomplexspeciesinfourregions
生态区

Ecologicalregion
菌株
Strains

种名
Species

生态区
Ecologicalregion

菌株
Strains

种名
Species

河西走廊 甘州区
HexiCorridorGanzhouDistrict ZY-1-1 F.boothii 陇东地区 泾川县

EastofGansuJingchuanCounty JCHX-6-1 F.boothii

河西走廊 甘州区
HexiCorridorGanzhouDistrict ZY-14-1 F.boothii 陇东地区 泾川县

EastofGansuJingchuanCounty JCHX-11-2 F.boothii

河西走廊 甘州区
HexiCorridorGanzhouDistrict ZY-21-2 F.boothii 陇东地区 泾川县

EastofGansuJingchuanCounty JCHX-10-1 F.boothii

河西走廊 甘州区
HexiCorridorGanzhouDistrict ZY-10-2-2 F.boothii 陇东地区 泾川县

EastofGansuJingchuanCounty JCHX-6-2 F.boothii

河西走廊 甘州区
HexiCorridorGanzhouDistrict ZY-2-2 F.boothii 陇南地区 迭部县

SouthofGansuDiebuCounty 2-1 F.boothii

河西走廊 甘州区
HexiCorridorGanzhouDistrict ZY-17-2 F.boothii 陇南地区 迭部县

SouthofGansuDiebuCounty 2-6 F.boothii

河西走廊 甘州区
HexiCorridorGanzhouDistrict ZY-13-1-1 F.boothii 陇南地区 迭部县

SouthofGansuDiebuCounty 2-9 F.boothii

河西走廊 甘州区
HexiCorridorGanzhouDistrict ZY-3-2 F.boothii 陇南地区 迭部县

SouthofGansuDiebuCounty 2-8 F.boothii

河西走廊 甘州区
HexiCorridorGanzhouDistrict ZY-9-2 F.boothii 陇南地区 秦州区

SouthofGansuQinzhouDistrict 5-6 F.boothii

河西走廊 甘州区
HexiCorridorGanzhouDistrict ZY-4-2 F.boothii 陇南地区 秦州区

SouthofGansuQinzhouDistrict 5-8 F.boothii

河西走廊 甘州区
HexiCorridorGanzhouDistrict ZY-1-7-1 F.graminearum

陇南地区 秦州区
SouthofGansuQinzhouDistrict 5-10 F.boothii

河西走廊 甘州区
HexiCorridorGanzhouDistrict ZY-15-1 F.boothii 陇南地区 舟曲县

SouthofGansuZhouquCounty 12-5 F.boothii

河西走廊 甘州区
HexiCorridorGanzhouDistrict ZY-5-2 F.boothii 陇南地区 舟曲县

SouthofGansuZhouquCounty 12-7 F.boothii

河西走廊 甘州区
HexiCorridorGanzhouDistrict ZY-8-1 F.graminearum

陇南地区 舟曲县
SouthofGansuZhouquCounty 12-6 F.boothii

河西走廊 甘州区
HexiCorridorGanzhouDistrict ZY-20-1 F.boothii 陇南地区 张家川县

SouthofGansuZhangjiachuanCounty 22-6 F.boothii

河西走廊 甘州区
HexiCorridorGanzhouDistrict ZY-10-2-1 F.boothii 陇南地区 舟曲县

SouthofGansuZhouquCounty 12-3 F.boothii

河西走廊 甘州区
HexiCorridorGanzhouDistrict ZY-12-1 F.boothii 陇南地区 舟曲县

SouthofGansuZhouquCounty 12-8 F.boothii

河西走廊 凉州区
HexiCorridorLiangzhouDistrict HA-10-2 F.boothii 陇南地区 秦安县

SouthofGansuQin’anCounty 14-7 F.boothii

河西走廊 凉州区
HexiCorridorLiangzhouDistrict HA-3-1 F.boothii 陇南地区 秦安县

SouthofGansuQin’anCounty 19-5 F.boothii

河西走廊 凉州区
HexiCorridorLiangzhouDistrict HA-18-2 F.boothii 陇南地区 清水县

SouthofGansuQingshuiCounty QS-15-2 F.boothii

河西走廊 凉州区
HexiCorridorLiangzhouDistrict HA-17-1 F.boothii 陇南地区 清水县

SouthofGansuQingshuiCounty QS-10-2 F.boothii

河西走廊 凉州区
HexiCorridorLiangzhouDistrict HA-6-1-2 F.boothii 陇南地区 清水县

SouthofGansuQingshuiCounty QS-14 F.boothii

河西走廊 凉州区
HexiCorridorLiangzhouDistrict HA-2-1 F.boothii 陇南地区 清水县

SouthofGansuQingshuiCounty QS-16 F.boothii

河西走廊 凉州区
HexiCorridorLiangzhouDistrict HA-21-2 F.boothii 陇南地区 清水县

SouthofGansuQingshuiCounty QS-17 F.boothii

河西走廊 凉州区
HexiCorridorLiangzhouDistrict HA-24-1 F.graminearum

陇南地区 清水县
SouthofGansuQingshuiCounty QS-11 F.boothii

河西走廊 凉州区
HexiCorridorLiangzhouDistrict HA-4-2-1 F.boothii 陇南地区 成县

SouthofGansuChengCounty Ych5-2 F.boothii

河西走廊 凉州区
HexiCorridorLiangzhouDistrict HA-6-2-1 F.boothii 陇南地区 成县

SouthofGansuChengCounty YCH-5-1 F.boothii

河西走廊 凉州区
HexiCorridorLiangzhouDistrict HA-4-1-2 F.boothii 陇中地区 临夏县

CenterofGansuLinxiaCounty 9-4 F.boothii

河西走廊 凉州区
HexiCorridorLiangzhouDistrict HA-11-1 F.boothii 陇中地区 临夏县

CenterofGansuLinxiaCounty 9-1 F.boothii
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 (续表3 Continuedtable3)

生态区
Ecologicalregion

菌株
Strains

种名
Species

生态区
Ecologicalregion

菌株
Strains

种名
Species

河西走廊 凉州区
HexiCorridorLiangzhouDistrict HA-26 F.boothii 陇中地区 临夏县

CenterofGansuLinxiaCounty 9-5 F.boothii

陇东地区 华池县
EastofGansuHuachiCounty 4-8 F.boothii 陇中地区 临夏县

CenterofGansuLinxiaCounty 17-14 F.boothii

陇东地区 华池县
EastofGansuHuachiCounty 4-4 F.boothii 陇中地区 临夏县

CenterofGansuLinxiaCounty 17-10 F.boothii

陇东地区 华池县
EastofGansuHuachiCounty 4-3 F.graminearum

陇中地区 临夏县
CenterofGansuLinxiaCounty 17-11 F.boothii

陇东地区 华池县
EastofGansuHuachiCounty 4-2 F.graminearum

陇中地区 临夏县
CenterofGansuLinxiaCounty 17-13 F.boothii

陇东地区 华池县
EastofGansuHuachiCounty 6-6 F.boothii 陇中地区 平川区

CenterofGansuPingchuanDistrict PC-24-2 F.boothii

陇东地区 华池县
EastofGansuHuachiCounty 6-2 F.boothii 陇中地区 平川区

CenterofGansuPingchuanDistrict PC-16-1 F.boothii

陇东地区 华池县
EastofGansuHuachiCounty 6-4 F.boothii 陇中地区 平川区

CenterofGansuPingchuanDistrict PC-22-2 F.boothii

陇东地区 华亭县
EastofGansuHuatingCounty 15-7 F.boothii 陇中地区 平川区

CenterofGansuPingchuanDistrict PC-17-1 F.boothii

陇东地区 华亭县
EastofGansuHuatingCounty 15-5 F.boothii 陇中地区 平川区

CenterofGansuPingchuanDistrict PC-15-1 F.boothii

陇东地区 华亭县
EastofGansuHuatingCounty 15-9 F.boothii 陇中地区 平川区

CenterofGansuPingchuanDistrict PC-24-1 F.boothii

陇东地区 华亭县
EastofGansuHuatingCounty 15-1 F.boothii 陇中地区 靖远县

CenterofGansuJingyuanCounty YJ-10-1 F.boothii

陇东地区 华亭县
EastofGansuHuatingCounty 15-2 F.boothii 陇中地区 靖远县

CenterofGansuJingyuanCounty YJ-11-2 F.boothii

陇东地区 华亭县
EastofGansuHuatingCounty 15-13 F.boothii 陇中地区 靖远县

CenterofGansuJingyuanCounty YJ-6-2 F.boothii

陇东地区 合水县
EastofGansuHeshuiCounty 22-4 F.boothii 陇中地区 靖远县

CenterofGansuJingyuanCounty YJ-1-1F.graminearum

陇东地区 合水县
EastofGansuHeshuiCounty 22-5 F.graminearum

陇中地区 靖远县
CenterofGansuJingyuanCounty YJ-20-2 F.boothii

陇东地区 合水县
EastofGansuHeshuiCounty 22-9 F.boothii 陇中地区 通渭县

CenterofGansuTongweiCounty TW-30 F.boothii

陇东地区 合水县
EastofGansuHeshuiCounty 22-11 F.boothii 陇中地区 通渭县

CenterofGansuTongweiCounty TW-12 F.boothii

陇东地区 合水县
EastofGansuHeshuiCounty 22-1 F.boothii 陇中地区 通渭县

CenterofGansuTongweiCounty TW-9 F.boothii

陇东地区 合水县
EastofGansuHeshuiCounty 22-6 F.boothii 陇中地区 通渭县

CenterofGansuTongweiCounty TW-21 F.boothii

陇东地区 崆峒区
EastofGansuKongtongDistrict KTQ14-1-2F.graminearum

陇中地区 通渭县
CenterofGansuTongweiCounty TW-37 F.boothii

陇东地区 崆峒区
EastofGansuKongtongDistrict KTQ-2-1 F.graminearum

陇中地区 通渭县
CenterofGansuTongweiCounty TW-26 F.boothii

陇东地区 崆峒区
EastofGansuKongtongDistrict KTQ-5-2 F.graminearum

陇中地区 安定区
CenterofGansuAndingDistrict AD-14 F.boothii

陇东地区 崆峒区
EastofGansuKongtongDistrict KTQ-4 F.graminearum

陇中地区 安定区
CenterofGansuAndingDistrict AD-13F.graminearum

陇东地区 崆峒区
EastofGansuKongtongDistrict KTQ-7 F.graminearum

陇中地区 会宁县
CenterofGansuHuiningCounty ZC-14 F.boothii

陇东地区 崆峒区
EastofGansuKongtongDistrict KTQ-19 F.graminearum

陇中地区 会宁县
CenterofGansuHuiningCounty ZC-1 F.boothii

陇东地区 崆峒区
EastofGansuKongtongDistrict KTQ-16 F.graminearum

陇中地区 会宁县
CenterofGansuHuiningCounty ZC-7 F.boothii

陇东地区 泾川县
EastofGansuJingchuanCounty JCHX-19-1F.graminearum

陇中地区 会宁县
CenterofGansuHuiningCounty ZC-8 F.boothii

·943·3期 郭 成等:甘肃玉米茎腐病病菌禾谷镰孢复合种遗传多样性



近,遗传变异主要来源于群体内。

Shannon’s信息指数和Nei’s基因多样性指

数均以陇中为最高,分别为0.6087和0.4229,
表明该地区菌株的基因丰富度最高;陇东地区的

次之,分别为0.6017和0.4168;而陇南地区的

则分别为0.5641和0.3926;河西走廊的最低,
分别为0.5017和0.3432,说明基因多样性与地

理区域有较大的相关性。4大生态区Shannon’s
信息指数均在0.50以上,Nei’s基因多样性指数

均在0.34以上,表明甘肃省禾谷镰孢复合种菌群

的遗传多样性十分丰富。如表4所示,4个生态

区禾谷镰孢复合种的有效等位基因数(Ne)在

1.6126~1.7757,平 均 有 效 等 位 基 因 数 为

1.7140;多态位点百分率在88.46%~100%,平

均为95.19%;多态位点数在23~26,平均为

24.75。研究结果表明,甘肃陇东地区和陇中地区

菌株遗传多样性最为丰富。

2.4 禾谷镰孢复合种种群的遗传相似度和遗传

距离

如表4所示,陇中地区和陇东地区的遗传距

离最小,为0.0331,两者的遗传相似度最大,为

0.9674,说明两地禾谷镰孢复合种菌株基因组成

最接近;而陇东和陇南地区的遗传相似度最小,为

0.8880,其遗传距离最大,为0.1188,说明两地

菌株间差异性最大,亲缘关系最远。4个地区间

遗传相似度为0.8880~0.9674,Nei’s遗传距离

为0.0331~0.1188(表5),4个生态地区的菌株

均具有丰富的遗传多样性。
表4 4个不同生态区禾谷镰孢复合种种群的遗传变异参数

Table4 GeneticdiversityparametersofF.graminearumspeciescomplexamongfourdifferentgeographicalpopulations

地理种群
Geographical
groups

等位基因数
Number
ofalleles

有效等位基因数
Effectivenumber
ofalleles

Nei’s基因
多样性指数
Nei’sgene
diversity

Shannon信息指数
Shannon’s

informationindex

多态性位点数
Numberof

polymorphicloci

多态位点百分率/%
Percentageof
polymorphicloci

陇南地区
SouthofGansu 1.9231 1.7124 0.3926 0.5641 24 92.31

陇东地区
EastofGansu 2 1.7553 0.4168 0.6017 26 100.00

陇中地区
CenterofGansu 2 1.7757 0.4229 0.6087 26 100.00

河西走廊
HexiCorridor 1.8846 1.6126 0.3432 0.5017 23 88.46

平均值
Average 1.9519 1.7140 0.3939 0.5691 24.75 95.19

表5 甘肃不同生态区禾谷镰孢复合种种群的遗传相似度和遗传距离

Table5 Geneticsimilaritycoefficientandgeneticdistanceamongdifferentgeographicalgroupsof
F.graminearumspeciescomplexamongfourdifferentgeographicalpopulationsinGansu

地理种群
Geographicalgroups

陇南地区
SouthernofGansu

陇东地区
EasternofGansu

陇中地区
MiddleofGansu

河西走廊
Hexicorridor

陇南地区SouthofGansu **** 0.8880 0.9477 0.9412

陇东地区EastofGansu 0.1188 **** 0.9674 0.8892

陇中地区CenterofGansu 0.0537 0.0331 **** 0.9503

河西走廊 HexiCorridor 0.0606 0.1174 0.0509 ****

注:对角线上方为遗传相似度,对角线下方为遗传距离。

Note:Nei’sgeneticidentity(abovediagonal)andgeneticdistance(belowdiagonal).

2.5 聚类分析

依据遗传相似度,用NTSYSpcversion2.11
软件对4个地区种群进行聚类分析(图2),当遗

传相似系数为0.9380时,4个生态群体被聚为3
个分支。陇南地区与河西走廊的菌株各自聚为一

大类群,分别为第Ⅰ类群和第Ⅱ类群;而陇东地区

和陇中地区的菌株共同聚为一大类,为第Ⅲ类群。

结果表明,陇东地区和陇中地区禾谷镰孢复合种

菌群亲缘关系最为接近,4个生态区禾谷镰孢复

合种群体按其亲缘关系可分为3大类,其遗传亲

缘关系与地理来源有一定的相关性。

2.6 禾谷镰孢复合种种群变异分析

禾谷镰孢复合种不同地理种群的基因变异方

差分析表明,在3大类群间的遗传变异为5.5%,
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4个种群间的变异占总变异的3.79%,种群内的

变异占总变异的90.71%,同时P<0.0010(表
6),表明禾谷镰孢复合种种群的遗传变异主要发

生于种群内部。

图2 禾谷镰孢复合种4个地理种群的UPGMA聚类图

Fig.2 TheUPGMAclustermapof4geographicalpopulationsofF.graminearumspeciescomplex
表6 禾谷镰孢复合种地理种群的种群变异分析

Table6 AnalysisofmolecularvarianceofF.graminearumspeciescomplexforgeographicalpopulations

变异来源
Sourceofvariance

自由度
df

平方和
SS

总变异百分率/%
PV

P 值
Pvalue

类群间 Amonggroups 2 35.3554 5.5 <0.0010

种群间 Amongpopulations 3 9.5106 3.79 0.1628

种群内 Withinpopulations 108 459.9586 90.71 <0.0010

总计 Total 113 504.8246

3 结论与讨论

为明确甘肃4大生态区玉米镰孢茎腐病优势

病原菌禾谷镰孢复合种遗传多样性,应用8个

VNTR标记和10个SSR标记对自甘肃省4大生

态区选取的114株禾谷镰孢复合种菌株进行分

析,按遗传相似度划分为3大类群,表明禾谷镰孢

复合种的亲缘关系与菌株的地理来源有一定相关

性。Qu等[26]研究表明,来自中国不同地区的禾

谷镰孢菌群体存在高度的遗传多样性,整个群体

可分为两个类群,两个类群有不同的地理分布特

征,每个类群又可进一步划分为几个亚类。与贺

小伦等[27]对来自河南和河北冬小麦区收集的假

禾谷镰孢菌株(F.pseudograminearum)进行遗

传多样性研究,发现相似系数为0.966时,来自6
个地理群体的166株菌被划分成2个大的类群;
马红霞等[28]以相似系数0.56为标准,将来自11
个省(自治区)禾谷镰孢复合种的92个菌株划分

成9个类群;任旭等[17]将46株禾谷镰孢复合种

菌株以遗传相似系数0.45为标准划分为3个类

群;何婧[29]在相似系数为0.682时,将115株禾

谷镰孢划分为2个类群等研究结果相吻合,进一

步说明禾谷镰孢复合种群体具有丰富遗传多样性

且存在较明显的生态地理类型。
本研究发现,甘肃4个不同生态区禾谷镰孢

复合种种群遗传变异主要来自种群内部。许多学

者采用多种分子技术对禾谷镰孢的遗传多样性进

行分析,得出的结果与本研究一致,如陈捷等[30]

应用RAPD技术明确禾谷镰孢菌群间的遗传变

异性,易受地域、环境和寄生部位选择作用的影

响,出现明显的遗传分化特征;纪莉景[31]利用

TEF-1α基因测序结合RAPD技术发现中国部分

地区玉米穗腐病和小麦赤霉病致病菌包括禾谷镰

孢、亚洲镰孢(F.asiaticum)和布氏镰孢3个类

群,且不同地理来源的类群内的菌株均存在丰富

的遗传多样性;何婧[29]使用ISSR标记对玉米茎
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腐病致病菌禾谷镰孢分析发现,禾谷镰孢即使在

同一聚类分支或是同一地区的菌株在遗传多样性

上也存在差异,表明禾谷镰孢菌株间有明显的生

理分化;Talas等[32]利用高通量测序技术对德国

13块试验田的213个禾谷镰孢菌株进行群体基

因组学分析,发现田块内群体具有较高的遗传多

样性。
本研究首次阐释甘肃省玉米茎腐病优势致病

菌禾谷镰孢复合种具有较为丰富的遗传多样性,
根据遗传相似度将4个生态区的菌群划分为3大

类群,且其种群遗传变异主要来自种群内部,但其

致病力、产毒类型和种群地理分布特征三者之间

是否存在相关性有待进一步研究。
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GeneticDiversityofFusariumgraminearumSpecies
Complexfrom MaizeFusariumStalkRotinGansu

GUOCheng1,2,WANGBaobao3,DENGDong4,ZHANGXiaojie5,
WANGChunming1,ZHOUTianwang1,LIMinquan1,2andGUOZhijie1

(1.InstituteofPlantProtection,GansuAcademyofAgriculturalSciences,Lanzhou 730070,China;2.PrataculturalCollege,

GansuAgriculturalUniversity,Lanzhou 730070,China;3ShijiazhuangAcademyofAgriculturalandForestrySciences,

Shijiazhuang 050041,China;4.InstituteofCropScience,ChineseAcademyofAgriculturalSciences,Beijing

100081,China;5.CollegeofPlantProtection,GansuAgriculturalUniversity,Lanzhou 730070,China)

Abstract InordertoclarifythegeneticdiversityofthegeographicalpopulationofFusariumgra-
minearumspeciescomplex(FGSC),thedominantpathogenofmaizestalkrotinGansuProvince,sam-
pleswerecollectedfromfourecologicalregionsofGansuProvincein2015and2017.Aftertissueiso-
lationandidentification,114representativestrainsofFGSCwereselected,andthegeneticdiversity
andgeneticrelationshipsamongpopulationswereanalyzedusingSSRandVNTRprimerscombined
withPOPGENEversion1.32andNTSYSpc2.11,respectively.Theresultsshowedthatatotalof26
polymorphiclociweredetected,thefragmentsizewasbetween50and300bp,andtheaveragenumber
ofbandsamplifiedbyeachpairofprimerswas1.44.Theaveragenumberofallelesinthefourgeo-
graphicalpopulationswas1.9519,theeffectivenumberofalleleswas1.7140,theNei’sgeneticdiver-
sityindexwas0.3939,theShannoninformationindexwas0.5691,thenumberofpolymorphicloci
was24.75,andthepercentageofpolymorphiclociwas95.19%.TheNei’sgeneticsimilaritybetween
thefourgeographicalpopulationsrangedfrom0.8880to0.9674,withageneticdistanceof0.0331to
0.1188.TheanalysisshowedthatthegeneticvariationassociatedwithFGSCcamemainlyfromwith-
inthepopulation,accountingfor90.71%ofthetotalvariation.Nearthegeneticsimilaritycoefficient
of0.9380,thegeographicpopulationsofFGSCweredividedintothreelargegroups:groupⅠin
Longnan,groupⅡintheHexiCorridor,andgroupⅢintheLongdongandLongzhongareas.
Keywords Gansu;maize,Fusariumstalkrot,F.graminearumspeciescomplex,geneticdiversity.
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