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林木病原真菌的群体分化研究
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摘要: 从重组、突变、迁移与基因流动以及选择等方面探讨了林木病原真菌群体遗传多样性的主要

动因, 从表型观察、致病力和抗药力等特性的人工选择、营养体亲和性测定以及同工酶分析和 DNA

分析( RFLP、RAPD、AFLP、RAM S)等现代分子标记技术几方面讨论了研究林木病原真菌群体分

化的主要方法与技术,并着重论述了 RAPD 技术在林木病原真菌群体分化研究(如病原真菌的系

统分类、亲缘关系与进化、致病性检测与流行性分析)中的应用。
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群体遗传学是应用数学和统计学等方法研究生物群体的遗传结构及其变化规律的学科。它的起源可追

溯到孟德尔以前的进化学说。本世纪 20～30 年代,一批英国和美国的数理统计学家、遗传学家和生理生化学

家用严密的数学模型发现了群体内基因和基因型的动力学,扩展了孟德尔和达尔文的原理, 从而形成发展了

群体遗传学。植物病原真菌的群体遗传学研究起步甚晚,由于在研究手段上缺少合适的标记以及操作上的一

些困难, 使得人们对植物病原真菌群体遗传进程的了解滞后于其它真核生物[ 1]。林木病原真菌这方面的研究

更是少见。然而,近几年来随着分子检测手段和其它研究方法的不断创新和运用, 林木病原真菌群体遗传学

的研究已迅速成为国内外林木病理学研究的一个新的热点或生长点。

1　林木病原真菌群体分化的主要动因

　　群体遗传学是在群体而非个体的水平上研究生物群体的遗传结构和变化规律,其研究内容涉及到揭示

生物群体内遗传多样性的形成和变化机制等问题。从群体遗传观点看来,一个种是由许多地理分布与生态环

境不同的种群组成的, 这些种群之间具有较大的遗传变异。在进行遗传多样性研究时,首先考虑的就是种内

水平的遗传变异。在林木病原真菌的群体进化过程中,尽管真菌的寄生性和致病性等特征基本保持稳定,但

在一定的内外因子影响下, 其群体也会发生程度不同的变异与分化。

1. 1　重组

在自然群体中,基因重组是改变群体中基因和基因型频率的重要因素之一。对林木病原真菌而言, 有性

重组和无性重组(体细胞重组和交流)使其产生了新的基因型,这有利于它们适应不断变化了的环境。特别是

重组可使病原菌产生新致病型的小种, 从而导致新的病害或新一轮病害的流行。病原菌新小种的形成往往是

寄主植物垂直抗病性丧失的主要原因。这种例子在农业病害中较为多见。在林木病害中,虽然大多数寄主的

抗病性是受多基因控制的, 但也会出现抗病性因病原物新专化型或小种的产生或引入而丧失的情况。典型一

例是,本世纪中叶以前我国未发现茶 生柱锈菌( Cronartium ribicola F ischcer )引起五针松疱锈病(该病当时

在欧美广泛流行) ;然而, 1956 年在我国东北红松(P inus koraiensis Sieb. et Zucc. )林中首次发现了该病危害,
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据研究该病的发生与流行即是由于病原菌产生的新的类型——马先蒿专化型(C . ribicola f. sp. p edicular is )

之故[ 2]。

在许多真菌中, 营养体不亲和机制也进一步增强了有性重组(通过至少保证一些远缘杂交)所产生的多样

性[ 3]。至于体细胞重组和交流的过程既可发生在菌丝融合的同种真菌之间,也可发生在不同种的真菌之间。如

新西兰研究证实, 在新西兰均未发现有性世代的两种不同的的杨栅锈菌即松杨栅锈菌( Melamp sora larici-

populina Kleb. )和 M .medusae 之间发生了相互作用, 其杂交结果产生了一种具新毒力专化型组合的杂交锈

菌 M .medusae-pop ulina [ 4]。

1. 2　突变
除基因重组外, 突变亦是导致病原真菌群体产生新的变异或新的致病型的主要因素。真菌在进化上较原

始、个体小、结构简单。因此,外界高温、有毒物质和物理射线以及其它一些环境因素等均能使其发生突变。林

木病原真菌的一切突变型都涉及到 DNA 的改变。突变对群体产生有效多样性的程度受遗传突变率、病原菌

的倍体( ploidy )水平、病原菌群体的大小以及由突变表型所赋予的选择优势的影响[ 5]。突变的发生既涉及到背

景基因型,也涉及到觉察的或不觉察的环境影响。目前, 关于自然界生物种群自发突变的真正机制仍了解甚

少[ 6]。因此, 单从表型效应或单从分子机制都难以准确地估计真菌的突变率。

1. 3　迁移与基因流动

迁移和随迁移产生的群体间的基因流动对病原真菌群体的遗传结构变化也起重要作用。迁移的结果可

导致新病原菌群体在某地(该地区原无此群体)的建立, 如栗疫病菌(Cryp honectr ia parasitica)引入北美,致病

疫霉( Phy tophthora intestans ( Mont. ) de Bary )引入欧洲等均引起了很大的危害。在已存在某病原菌群体的地

方, 迁移和基因流动也可使群体中的毒性基因传播扩散。同时, 迁移和基因流动也影响到群体的遗传分化水

平。白松疱锈病菌(C . ribicola Fischer )的锈孢子在单个人工林或天然林内的遗传多样性较高, 然而, 相距 1

000 km 以上地理区域之间的遗传分化水平却较低[7]。这说明群体间的基因流动降低了地区间的遗传差异;而

若繁殖体是来自一个群体中的少数个体时, 取样效应超过了群体间的基因流动效应,就使得该群体的遗传差

异增大。另外, 由于病原真菌繁殖期配子的随机取样而引起的随机遗传漂变也会造成群体中等位基因频率出

现随机波动。

1. 4　选择

选择对林木病原真菌群体遗传结构和多样性具有重要影响。在自然群体中具有不同变异的基因个体在

生存和生殖上是不等价的。自然选择的主导作用就在于通过差别生殖保存那些有利于传宗接代的基因或基

因组合, 使其频率不断增加,淘汰那些不利的基因或基因组合, 从而定向地改变群体的基因频率, 产生新的生

物类型。林木病原真菌群体分化进程的重要动力之一是病原菌与其寄主和环境的相互作用,而这种作用的体

现之一就在于寄主和环境诱发的选择。如在大量使用杀菌剂或抗性品种的选择压力下,病原真菌为了生存而

形成了新的毒性类型。日本长期用多氧酶素防治梨黑斑病( A lternar ia alter nata ( Fr . ) Keissl. ) ,多氧酶素的主

要防效在于抑制真菌细胞壁的几丁质合成。然而 ,由于抗药性选择的结果, 1971 年人们从田间获得了抗多氧

酶素的致病菌系, 这是在日本出现病原真菌抗药分离系的首次记录[ 8]。

2　研究林木病原真菌群体分化的主要途径与技术

　　根据群体遗传结构的平衡模型理论 ,群体内存在着大量的遗传变异。也就是说, 大多数基因座是多态的。

就林木病原真菌而言, 这种种内群体的遗传多样性亦称基因多态性,可在不同的水平上进行检测,包括形态、

生理、病理以及分子水平等。其研究途径主要有以下几方面:

2. 1　直接观察形态特征差异

这包括用肉眼或借助显微镜直接观察真菌菌落的形态、颜色,繁殖体孢子的颜色和生长萌发特性等方面

的形态特征差异。在一些子囊菌中, 分生孢子颜色是隐性的突变系对研究其遗传变异和重组就具有重要意
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义[ 9]。根据菌落和孢子堆颜色、孢子萌发产生单或双芽管等表型性状, 李传道将杨盘单隔孢菌( Mar ssonina

populi ( Lib. ) Magn)划分为 2 个专化型,它们对不同杨树寄主的致病力表现出差异[10]。用 RAPD分子标记分

析也得出了相同的结果[ 11]。这说明表型差异在某种程度上反映了一定的内在遗传变异状况。

2. 2　致病力和抗药力等特性的人工选择

主要包括两方面: ( 1)毒性基因的人工选择。这主要是利用有关毒力 (接种)试验来测定病原菌的致病性

变异。王克荣等[ 12]从中国东部收集了 36个栗疫病菌菌株, 经接种苹果(Malus p umila Mill. )和板栗(Castanea

mollissima Blume)枝条,结果证实菌株间存在明显的毒力分化, 可分为强、中、弱毒力 3 种类型。但病原菌的特

异性毒力通常并不能用作可选择的特征 ,因为毒力有时是隐性的。而且, 由于缺少通用的检测致病性的方法,

使用不同的寄主, 不同的测定方法可能结果不同。同时 ,致病性还会受到寄主-病原菌-环境条件相互作用的影

响。( 2)利用病原菌的抗药性和营养缺乏型突变系这些显性标志来进行选择。在田间群体中,由于抗杀菌剂的

病菌分离系似乎并不降低其适应性,因此,抗药性可作为一个易于记录的特征标志[ 1]。Adachi等[ 8]就对链格

孢( A . alternata ( Fr . ) Keissl. )的抗药性与遗传多态性的关系进行了研究探讨。

2. 3　营养体亲合性测定

自 1923年 Cay ley首次报道发现了植物病原真菌营养体亲和与不亲和现象后, 营养体亲和性测定便被逐

步发展应用于病原真菌群体的遗传结构、基因分化和小种分类等研究中。特别是利用营养体亲和性来区分立

枯丝核菌(R hiz octonia solani K�hn)种下类群的方法已在世界范围内被普遍接受。在营养体亲和过程中,除核

质交流外, 细胞质交流较常发生。栗疫病菌和榆枯萎病菌(Ophiostoma. nov o-ulmi)等的高毒菌系向低毒菌系

转化即与这些病菌细胞中获得具 dsRNA 的类病毒粒子有关[ 13]。因此, 营养体亲和性研究对深入了解病原菌

的流行传播和生物防治也具有重要意义。许多研究已表明,栗疫病菌营养体亲和性的多样性与栗疫病生物防

治的有效性呈负相关[ 14]。

2. 4　现代分子标记技术
从分子水平揭示生命现象的本质和规律是生物科学研究的一个飞跃。现代分子生物学技术的发展, 给真

菌群体遗传研究注入了新的生命力。以上方法的局限在于所研究的差异是表型而非基因型的。因此可以说,

林木病原真菌群体遗传学的研究是随着分子检测手段的发展而进入实质性研究阶段的。分子水平检测包括

同工酶分析、氨基酸序列测定以及近 20年发展起来的 DNA 水平变异分析等。分子标记技术为大规模进行林

木病原真菌的遗传分析创造了有利的条件。

2. 4. 1　同工酶分析　在植物病理学领域, 同工酶分析技术最初主要作为划分植物病原真菌种或亚种的辅助

分类方法; 同时, 在生理小种、专化型和营养体亲和群等的划分上也作为一种验证手段;尔后亦应用于比较研

究植物抗感病后体内的生理生化反应等方面; 近十几年来, 则较多地应用于病原真菌许多种的群体遗传研究

中。Damaj[ 15]应用同工酶技术分析了双核丝核菌(Rhiz octonia)代表 17 个菌丝融合群的 50 个分离系的遗传相

关性。同工酶分析还被用于研究推测种内群体中有性生殖的发生率和群体起源以及传播路径等。L inde[ 16]对

南非 Cape和 M pumalange 两个地区樟疫霉( Phy tophthora cinnamomi Rands)的群体结构进行同工酶分析表

明, 南非这两个群体的基因和基因多样性水平很低, 每基因座上的等位基因数量也很少,而且在多基因座同工

酶遗传型的区域分布上未见特异类型, 这些反映出南非樟疫霉群体的有性生殖很少发生。通常真菌的遗传多

样性水平在其起源中心获得的分离系中是最高的, 这一点通过对致病疫霉的同工酶研究而得到揭示和证实。

将来自墨西哥这假定的该菌起源中心的分离系与来自世界其它地方的该菌分离系进行同工酶比较分析 ,结

果前者的同工酶等位基因、有性繁殖的发生率和遗传多样性水平均高于后者[ 17, 18]。

同工酶分析技术具有许多优点,但也存在一些先天不足, 这主要是蛋白质中仅约 30%的可溶性的, 并且

在编写这些蛋白质的结构基因的 DNA 序列之差异中,只有 25%会导致电荷的变化而被电泳所检测[19]。特别

在一些病原真菌中, 如锈菌,其同工酶变异的水平很低,这样在自然群体中用同工酶分析技术就很难识别足够

的多态性来分析群体分化状况[ 1]。另外,同工酶易受生物个体发育阶段的影响而表现为多态性不够稳定[20]。
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2. 4. 2　DNA 分析　从 DNA 分析水平上进行生物遗传多态性的检测是进行生物基因组研究的基础。DNA

遗传标记较其它遗传标记具有明显的优点。首先,可供检测的 DNA 标记数量很多,这是同工酶技术所无法相

比的; 其二, DNA 标记不像其它遗传标记那样随组织或发育阶段而异, 从任何组织均能确定分子位点的基因

型; 第三, DNA 标记不受环境影响, 这种稳定性排除了由于环境差异所造成的表型变异 ;第四, DNA 标记通常

没有或不具备很强的抑制其它作用的效应。目前应用于林木病原真菌群体遗传学研究的主要有以下几种:

RFLP( Restrict ion F ragment Length Polymo rphism)限制性片断长度多态性

在林木病原真菌群体遗传学领域 RFLP 主要应用于研究病原真菌的群体遗传变异及种群起源等问题。

Cor rell 等[ 21]对松脂溃疡病菌( Fusar ium subglutinans f . sp. p ini)的加利福尼亚群体( 209 个菌株)和佛罗里达

群体( 116个菌株)用线粒体 DNA 的 RFLPs 检测其遗传多样性,结果在该病菌各菌株间没有发现限制性片断

长度多态性, 但在所有非松树上寄生的 F . subglutinaus菌株与 F . s . p ini之间线粒体 DNA 的 RFLPs 却不同。

这表明松树上寄生的菌系代表了F . subglutians种群中一个独立的交配群体。Milgr oom 等[ 22, 23]运用 RFLP 系

统研究了栗疫病菌群体在美国的遗传分化以及跨大陆的种群结构。发现在美国 13个亚群体中所有位点上的

等位基因频率存在明显差异, 研究将此分化水平归于亚群体中的限制性基因流动。接着从中国、日本、北美和

欧洲收集 791 个菌株在 8 个 RFLP 位点测定等位基因,结果多数位点不连接, 56%的基因多样性归因于亚群

体内的多样性, 地区间种群基因的多样性为 37%。北美和欧洲亚种群相似,其 RFLP 等位基因频率和 DNA 指

纹与日本亚种群的相似程度比中国的大。由此认为北美的栗疫病菌是从日本引入的。

RFLP的应用为生物群体遗传学研究提供了大量的分子标记。但由于限制性核酸内切酶种类有限,一些

生物 DNA 序列抗限制性酶的内切作用,而且 RFLP 需进行分子杂交,这就牵涉到需要大量高质量的 DNA 以

及特异探针的制备、同位素标记、转膜、杂交等一系列技术, 在操作分析上都比较复杂和费时。对一些林木病

原真菌来说, 例如生体营养性( Biot rophic)的锈菌, 就难以采用 RFLP ,因为这些真菌非常难培养。因此 RFLP

的应用在广度上受到较大的限制。

RAPD( Random Amplified Po lymorphic DNA )随机扩增多态 DNA

RAPD 是在 PCR 技术上,以任意顺序的寡聚脱氧核苷酸作为 PCR 反应引物,对基因组 DNA 进行扩增而

显示多态性的一种分子标记技术。RAPD 引物没有特异性,合成一套引物可用于不同生物基因组的分析 (而

RFLP 标记具有种族特异性) , 且不需要克隆制备探针、同位素标记及 Southern 杂交等, 具有所需 DNA 样品

量少, 分析速度快等优点。RAPD 既克服了同工酶位点偏少的缺点, 又避免了 RFLP 操作技术复杂的弊端,因

而在动植物和菌物研究中得到了广泛的应用,是检测种下变异的一种方便有效的分子标记技术。当然, RAPD

也有其不足,即它是显隐性位点, 无法在 F 2代中知道基因型是纯合的或杂合的,故在育种应用上受到一定限

制。

AFLP ( Amplification F ragment Lengt h Polymo rphisms)扩增片断长度多态性

1991 年 Gaet ano-Anolles 等[ 24]用很短的 5 个、8 个或 10 个碱基的寡核苷酸片断作引物, 随机扩增动植

物、真菌、细菌及病毒 DNA 获得成功, 并称之为扩增片断长度多态性( AFLP)。AFLP 是一种将RFLP 与 PCR

相结合的技术, 它用聚丙烯酰胺凝胶电泳结合银染方法来检查 RAPD 产物, 比通常用琼脂糖平板电泳结合溴

化乙锭染色,在紫外光下检查 RAPD 产物的方法更灵敏, 且信息量大,可产生无限的标记数目。但其操作繁

琐、较难分析,且大剂量同位素的使用也使人们轻易不愿采用。

RAMS( Random Amplified M icro satellit es)随机扩增微卫星

RAMS 是 Zietkiewicz 等[ 25] 1994 年证实的一种通过微卫星( 2-4 个碱基)引物测定动植物遗传变异的新方

法。由于 Zietkiew icz 等没有赋予他们的新技术以简单的短名,故 Hantula等[ 30]提出以首字母 RAM S 简称该

技术。微卫星是指以少数几个核苷酸为单位多次串联重复的 DNA 序列。由于微卫星寡核苷酸的重复次数在

同一物种的不同基因型间差异很大,即微卫星的拷贝数在个体间呈现高度变异, 因而这一技术很快便发展为

一种分子标记。

RAMS 是以聚合酶链反应( PCR )为基础, 用含有微卫星序列的引物在 5’端进行简并锚定。因此, 它的特
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点是将微卫星分析的优点与 RAPD 分析的普遍性结合起来, 重复性高。Hantula 等[26]应用RAMS 成功地从欧

洲赤松 ( Pinus sy lv estr is L . )、欧洲冷杉 ( Abies alba Mill. )、欧洲云杉 ( Picea abies ( L . ) Kar st . ) 和垂枝桦

( Betula p endula Roth ) 上 分 离 的 A rmillar ia cep istip es、Gremmeniella abietina ( L agerb. ) Morelet、

H eter obasidion annosum、Phy top hthora cactorum ( L eb. et Cohn) Schro�t、Phlebiop sis gigantea 和血痕韧革菌

( S ter eum sanguinolentum ( Alb. et Schw . ) Fr . )中检测到种间和种内的 DNA 多态性。运用 RAMS 就有可能

用 CGA 引物将 G . abietina 内属于北美和欧洲小种的分离系区分开来。由于在微卫星内的进化速度比在DNA

的大部分其它类型内要高得多[27] ,因此通过 RAM S 发现多态性的可能性要比大部分其它技术包括 RAPDs

要大得多[ 26]。如在 RAPD分析中每个引物最多只有 1～2 个的 RAPD 标记可用于区分 G . abietina 小种[28] ,而

在 RAM S 分析中, CGA 引物则可产生 6～7 个小种特异的 RAMS 标记。在北美, 白松疱锈病菌是外来菌,其

群体似乎相当均质同型, 为此筛选了 40 个 RAPD 引物用于检测两个多态性标记。然而当采用 CGA、GT 和

ACA 引物时,每个引物都检测出大量的多态性,包括长度片断多态性[ 30]。另外, 由于 RAMS 片断具有很高的

重复性, 甚至当模板和引物浓度分别变化 1 000 倍或 6倍时。因此, RAM S 确是一种研究真菌遗传异富有前景

的分子标记技术。

3　RAPD在植物病原真菌群体变异研究中的应用

　　RAPD 是一种建立在 PCR技术基础上的检测种一级水平基因多态性的有效遗传标记。这一技术的开发

和利用, 为深入研究林木病原真菌的群体遗传变异提供了有力的工具。

3. 1　病原真菌的系统分类

目前, RAPD 广泛应用于生物分类方面, 在 DNA 分子水平上鉴别生物不同种、亚种、变种、地理类型及单

株间的差异。在病原真菌分类研究应用上, 主要用于鉴别相似种或种下生理小种和地理型的变异及遗传分化

上。Hoegger 等[ 29]用 RAPD标记分析了瑞士榆枯萎病菌 Ophiostoma ulmi和 O . nov o-ulmi的群体结构, 将 79

个瑞士菌株与来自美国、葡萄牙、加拿大、爱尔兰、比利时、波兰、南斯拉夫和伊朗的菌株进行比较,根据 RAPD

图谱所作的树状图明显将 O . ulmi 和 O. novo-ulmi分成两大类, 这就支持了 Brasier 提出的将它们分成 2 个不

同种的观点[ 30] (以前将后者作为前者的侵袭性亚种)。且在 O. novo-ulmi中又可进一步划分为欧亚 ( EAN )和

北美( NAN )两个小种,此与利用分类特性所得结果一致。分析可见 EAN 和 NAN 两个小种内仍存在着大量

的遗传多样性。

3. 2　病原真菌的亲缘关系与进化

由于 RAPD 标记可用来制作生物系统发育关系(特别是种内水平)的树状图, 这就使研究病原真菌的亲

缘关系、系统发育与分子进化成为可能。秦国夫等[ 31]对中国密环菌( A rmillar ia mellea ( v ahl: Fr . ) Ka rst)的 5

个生物种( A、B、C、D、E)及欧洲 2个生物种( A . gallica 和 A . ostoyae)之间的分子系统学关系进行了 RAPD分

析, 结果 7 个菌株明显分为 4 个群: � 生物种 A 和 C; � E 和 D; � A . ostyae;�A . g allica 和 B。研究将生物种

A 和 C 归为一个族;将中国生物种 B 定名为 A . g allica,但两者的遗传距离较大, 说明地理隔离导致了生物种

内较大的遗传分化。Huang 等[ 32]在 43 个美国和中国的松针褐斑病菌(Mycosp haer ella dearnessii Ba rr . )分离

系中用 RAPD检测到分子多态性,美国北部的分离系组成特殊的“北部群”, 而美国南部和中国的分离系组成

了彼此关联的“南部群”。根据分子数据所产生的树状图所示,美国南部似乎是目前中国松针褐斑病菌种群的

来源地。这一结果使人容易产生这样的推测和质疑, 或许是随着 70 年代中国从美国大量引种湿地松和火炬松

等国外松而使该病菌群体跨大陆流入中国。

3. 3　病原真菌的致病性检测

RAPD 在研究测定病原真菌种内致病性分化上具有独特的优势。通过 RAPD 分析, G oodw in 等[33]和

Scha fer 等[34]对油菜黑胫病菌 ( L ep tosp haer ia maculans ) , Manulis 等[35]对侵染香石竹 ( Dianthus f r agrans

Fisch)的F usarium oxy sp orum f. sp. dianthi 的毒性和非毒性菌系进行了快速检测区分和鉴定。Goodw in 等[ 33]
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对 L . maculans的进一步研究还发现在所有毒性分离系之间存在较高的相似性, 这说明该病菌地理分隔时间

不长。1992 年 Gut hrie 等[36]分别从非洲、亚洲(印度 )、美洲(美国)和拉丁美洲(波多黎各)获得不同地理来源

的高粱炭疽病菌( Colletotr ichum graminicola)分离系并对此进行 RAPD 分析, 结果发现,来自波多黎各的分离

系其 RAPD 图谱明显不同于其它地区,且该分离系的同源性最高, 这反映了该群体是一地理上隔离的基因

群。由此暗示, RAPD 技术在确定植物病害检疫对象(种下水平)上也具有应用潜力。

3. 4　病原真菌的流行学分析

掌握病原真菌遗传变异的细微结构是了解其群体遗传学和流行学的一个重要方面。Hamelin [37]用 RAPD

研究了白松疱锈病菌单核单倍体(性孢子)和双核 (锈孢子)阶段遗传多样性的等级结构,以求弄清其不同孢子

阶段对该病流行学的影响。分子变异分析表明, 不同锈孢子在单个溃疡斑内遗传变异占总遗传多样性的 69%

～74% , 同一立地不同溃疡斑之间的变异率为 2. 7%～24% , 而不同立地之间的变异度则仅占总遗传多样性

的 2. 7%～6. 7%。溃疡斑内性孢子之间的 RAPD 图谱也发现同一规律。上述研究结果与由于锈孢子和夏孢子

的长距离迁移导致地理区域之间的遗传分化水平低和由于有性重组和性孢子的媒介传播导致同一立地较高

遗传分化的假定相一致。这表明, 该锈菌群体中锈孢子和夏孢子的远程传播对病害流行起了重要的作用。

Delye 等[38]为了确定葡萄白粉病菌( Uncinula necator Schw . ) Bur r. )以无性(菌丝)或有性(闭囊壳)形式越冬

的分离系之间是否存在遗传差异, 对来自欧洲和印度的 90 个该菌分离系进行了 RAPD分析。聚类分析将其

分为三大组。第 3 组分为 2 个亚组, Ⅲ-1 亚组全为印度分离系,Ⅲ-2亚组全为欧洲分离系,说明这两个亚群体

具有共同的起源。以前研究报道该菌分生孢子需强风速或叶子的大量振动才能释放,但目前研究所发现的在

地理起源和分离系的遗传相似性之间的相对呼应以及流行数据则暗示 U. necator 的分生孢子既不容易也不

可能大量由风传播, 人类活动例如感病葡萄枝之间的贸易可能是接种体传播的主要原因。

Hansson 等[ 39] 从瑞典北部 11 个地方的欧洲赤松和扭叶松 ( P inus contorta) 感病株中收集 81 个

Gremmeniella abietina 菌系,运用 RAPD 分析地理分隔群体之间和其内在的遗传变异情况。结果不管这些分

离系取自何种松树, 其遗传相似程度同一地区大于不同地区, 这表明该病菌缺少寄主专化性,这在病害管理实

践中具有重要意义。因为据此分析, 可能存在该病菌从感病的扭叶松林传播蔓延至邻近的乡土树种欧洲赤松

更新林中的巨大危险。

此外, RAPD 技术在构建基因连锁图谱或分子遗传图谱或进行基因定位(如定位抗病基因)以及基因克隆

(分离、克隆控制重要性状的基因, 如抗病基因和共生固氮基因等)等方面都有较广泛的应用。
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A Study on the Population Differentiation of Tree-pathogenic Fungi

WU X iao-qin
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Abstract: T he facto rs affect ing the genet ic diversity of tr ee-pathogenic population w ere

studied from the aspects of gene r ecombinat ion, mutation, m ig rat ion and gene f low . T he main

research methods and techniques of populat ion dif ferent iat ion w ere discussed f rom the

viewpoints o f art if icial select ion of phenotypic obser vation, v ir ulence and drug resistance, the

determinat ion of vegetation af finity and analysis of iso zyme, RFLP, RAPD, AFLP, RAM S.

The applicat ion o f RAPD was described in detail.
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