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摘要：为了解不同地区甘薯茎腐病菌Dickeya dadantii种群遗传多样性水平及致病力差异，采用重

复序列PCR基因指纹（repetitive element palindromic PCR，REP-PCR）技术和薯片接种方法，对采自

广东省、广西壮族自治区和重庆市的6个市区县的59株菌株进行分析。结果表明，5对引物对59株菌

株扩增出41个清晰的条带，其中36个为多态性条带，每对引物的扩增条带数在4~10之间，平均为

7.2。在物种水平上，有效等位基因数、Nei’s 基因多样性指数和 Shannon 信息指数分别为 1.4768、

0.2801和0.4186，其中湛江种群多样性最高，南宁种群多样性最低；当遗传相似系数为0.79时，59株

菌株可被划分为5个类群，类群划分与菌株来源地间有一定的相关性。此外，不同地区病菌种群间

存在明显的致病力差异，其中合浦种群与湛江种群致病力最强，万州种群致病力较弱。表明甘薯茎

腐病菌种群具有丰富的遗传多样性，不同地区的病菌种群存在明显的遗传多样性与致病力差异。
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Abstract: To understand the pathogenic differentiation and genetic diversity of Dickeya dadantii caus-

ing bacterial stem and root rot of sweetpotato, 59 isolates collected from six different regions in Guang-

dong Province, Guangxi Zhuang Autonomous Region, and Chongqing City were analyzed by using re-

petitive-element PCR genomic fingerprinting (REP-PCR) techniques and chip inoculation methods. The

results showed that 41 obvious bands were amplified, in which 36 bands were polymorphic. For each

primer pair, four-ten alleles were detected with an average of 7.2. At the level of species, effective num-

ber of alleles, diversity index of Nei’s genes, and Shannon information index were 1.4768, 0.2801 and

0.4186, respectively. Genetic diversity of Zhanjiang population was the maximal, and the minimal ge-

netic diversity was found in Nanning population. The genetic similarity coefficient (GSC) was 0.79, and

the 59 strains of bacterial stem and root rot of sweetpotato collected from six different regions were di-

vided into five major groups using unweighted pair-group method with arithmetic averages (UPGMA)

method according to genetic distance and GSC. The clustering groups based on GSC were associated

with geographic origins to some degree. The pathogenic populations collected from different regions

were different in infection ability, in which Hepu population and Zhanjiang population had the highest

capacity to cause bacterial stem and root rot of sweetpotato, while Wanzhou population had the relative-



ly weak pathogenicity. The results suggested that D. dadantii populations had a rich genetic diversity,

while there were significant differences between pathogenic populations in different regions. D. dadan-

tii causing bacterial stem and root rot of sweetpotato had wide pathogenic differentiation in different re-

gions.

Key words: bacterial stem and root rot of sweetpotato; Dickeya dadantii; genetic diversity; repetitive el-

ement palindromic PCR; pathogenic differentiation

甘薯茎腐病又称细菌性茎根腐烂病，由达旦提

狄克氏菌 Dickeya dadantii 引起的一种毁灭性病害。

该病害于 1974 年在美国首次被发现（Schaad &

Brenner，1977），2006年该病害在我国广东省被发现

（Huang et al.，2010；黄立飞等，2011），目前在我国福

建、江西、广西、海南、河南、江苏、河北、重庆和浙江

等省（市、区）均有发生，且呈不断蔓延和加重的趋

势，造成严重的产量和经济损失（秦素研等，2013；黄

立飞等，2014；高波等，2015）。利用抗病品种防治该

病害是最经济、绿色有效的措施，由于病原菌与寄主

植物的协同进化，演化出明显的生理及致病力分化

等表型特征差异，因此了解病原菌种群遗传结构及

致病力对培育抗病品种以及有效控制病害具有重要

意义。

学者多采用寄主范围、病原菌生理生化和分子

生物学等方法对植物病原菌种群的遗传多样性及致

病力分化进行研究，其中基于DNA水平的分子生物

学技术方法因多态性丰富以及不受环境和人们主观

因素影响的特点，已成为病原菌种内种群遗传结构

研究的必选方法（司二静等，2017）。Laurila et al.

（2008）和陈康等（2014）应用限制性酶切片段长度多

态性分析（restriction fragment length polymorphism，

RFLP）、16S rDNA 测序和重复序列 PCR 基因指纹

（repetitive element palindromic PCR，REP-PCR）等技

术对狄克氏菌属的分类鉴定及多样性进行研究。

REP-PCR技术操作简便、重复性高，已广泛应用于

植物病原细菌和真菌的分类、检测以及病原细菌种

群遗传多样性研究，能够分析同种、致病专化型菌株

间的遗传变异关系（Louws et al.，1994；Dankevych

et al.，2014）。由于植物病原细菌基因组中广泛分布

着基因外重复回文序列（repetive extragenic palin-

dromic，REP）、肠杆菌基因间重复一致序列（entero-

bacterial repetitive intergenic consensus，ERIC）及反

转录重复因子（mosaic repetitive element，BOX）等短

重复序列，其在不同属、种和菌株间具有高度的保守

性，在细菌遗传进化上起着重要的作用（Louws et

al.，1994）。因此，采用PCR技术以短重复序列为引

物，以重复序列间不同基因组区域为靶序列进行扩

增，建立了REP-PCR技术，该技术通过比较不同菌

株间PCR扩增产物指纹图谱的变化，能高效地揭示

病原菌种群的遗传多样性变化以及不同菌株间的进

化关系（Debrujin et al.，1996）。

Martín-Sanz et al.（2012）采用 REP-PCR 技术将

91株豌豆细菌性叶斑病病菌Pseudomonas syringae

pv. Pisi划分为 2个类群，类群划分与菌株的地域来

源无显著相关性。Rusenova et al.（2013）采用REP-

PCR 技术将 96 株来自保加利亚的幼虫芽胞杆菌

Paenibacillus larvae 划分为ab和AB两个基因型，其

检出率分别为 78.1%和 21.9%。潘俊鹏等（2011）对

来自全国的 33 株番茄细菌性溃疡病菌菌株进行

REP-PCR 分析，将其划分为 7 个遗传相似组群，菌

株具有丰富的遗传多态性和较大的遗传变异，遗传

分群与菌株的地理来源关系密切。陈康等（2014）利

用REP-PCR分析了香蕉狄克氏菌D. paradisiaca，证

实了侵染广东省香蕉的香蕉狄克氏菌遗传多样性丰

富，且其与病原菌的致病性和地理来源有一定关系。

目前关于甘薯茎腐病菌——达旦提狄克氏菌遗传多

样性及致病力差异的研究未见报道。本研究利用

REP-PCR技术和薯片接种方法，对采自广东省、广

西壮族自治区、重庆市的6个市区县的59株甘薯茎

腐病菌菌株进行遗传多样性和致病力差异分析，以

期为安全、有效地控制该病害提供科学依据。

1 材料与方法

1.1 材料

供试菌株及植物：于2011—2014年共采集了59株

达旦提狄克氏菌菌株，其中广东省的广州市采集10株

菌株，命名为广州种群，菌株编号分别为E36~E45，

寄主品种为广薯87；广东省湛江市采集9株菌株，命

名为湛江种群，菌株编号分别为E47~E55，寄主品种

为育种品系；广西壮族自治区南宁市采集 10 株菌

株，命名为南宁种群，菌株编号分别为E56~E65，寄

主品种为育种品系；广西壮族自治区合浦县采集10株

菌株，命名为合浦种群，菌株编号分别为E80~E89，
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寄主品种为育种品系；广西壮族自治区东兴市采集

10 株菌株，命名为东兴种群，菌株编号分别为

E113~E122，寄主品种为红姑娘；重庆市万州区采集

10 株菌株，命名为万州种群，菌株编号分别为

E161~E165、E167~E169、E173 和 E175，寄主品种为

广薯87。所有菌株冻干于-80℃保存备用。致病鉴

定品种为广薯72、广紫薯2号、广紫薯8号、广薯98、

广薯 87、广薯 205、广薯 128、广薯 95-1和广薯 79共

9 株甘薯品种/品系，均为广东省农业科学院作物研

究所选育。

培养基：营养琼脂（nutrient agar，NA）固体培养

基：蛋白胨 5 g、牛肉膏3 g、琼脂15 g，加蒸馏水定容

至 1 L，pH 调为 7.0~7.2。NA 液体培养基：NA 固体

培养基中不添加琼脂。

试剂及仪器：细菌基因组DNA提取试剂盒，广

州美基生物科技有限公司；Easy Taq DNA 聚合酶，

北京全式金生物技术有限公司；6×Loading Buffer、

分子量标记DL2000，宝生物工程（大连）有限公司；

琼脂粉、蛋白胨、蔗糖，北京奥博星生物技术有限责

任公司；牛肉浸膏、酵母浸膏，广东环凯微生物科技

有限公司；其它试剂均为国产分析纯。DU800型紫

外/可见分光光度计，美国Beckman公司；MDF-382E

超低温冰箱，日本三洋公司；5332小型PCR仪，德国

Eppendorf 公司；Box-EF 凝胶成像系统，英国 Syn-

gene公司；DYCP-32A型琼脂糖水平电泳仪，北京六

一仪器厂。

1.2 方法

1.2.1 菌株REP-PCR扩增

从NA平板上挑取单菌落于NA液体培养基中，

于30℃以160 r/min振荡培养12 h。取1 mL菌液按

照细菌基因组DNA提取试剂盒步骤提取59株菌株

的基因组 DNA。以 59 株菌株的基因组 DNA 为模

板，PCR反应体系参照Guo et al.（2012）方法。REP-

PCR 引物（Versalovic et al.，1991）为 REP1（5 ′ -IIIC-

GICGICATCIGGC-3 ′）和 REP2（5 ′ -ICGICTTATCI-

GGCCTAC-3 ′）。ERIC-PCR引物（Versalovic et al.，

1991）为 ERIC1R（5 ′ - ATGTAAGCTCCTGGGGA -

TTCAC-3 ′）和 ERIC2（5 ′ -AAGTAAGTGACTGGG-

GTGAGCG-3 ′）。ISR- PCR引物（Ateba et al.，2013）

为G1（5 ′ -GAAGTCGTAACAAGG-3 ′）和L1（5 ′ -C-

AAGGCATCCACCGT- 3 ′）。BOX-PCR 引物（Oda

et al.，2002）为 BOX A1R（5 ′ -CTACGGCAAGGCG-

ACGCTGACG-3 ′）。MBO-PCR 引物（Rusenova et

al.，2013）为 MBO EP1（5 ′ - CCGCCGTTGCCGCC-

GTTGCCGCCG-3 ′），均委托生工生物工程（上海）

股份有限公司合成。PCR扩增程序：95℃预变性2 min；

94℃变性 40 s；REP、ISR、BOX、ERIC 和 MBO 退火

温度分别为 40、40、50、52 和 59℃，均退火 1 min；

REP、ISR、BOX和ERIC 四个 PCR：65℃延伸8 min；

MBO-PCR：72℃延伸1.5 min，35个循环；MBO：72℃

延伸 10 min；其它 4 个 PCR：65℃延伸 8 min。PCR

扩增产物与 4 μL 6×Loading Buffer 混匀后，用移液

器吸取6 μL在1%琼脂糖凝胶80 V电泳1 h，利用凝

胶成像系统对电泳琼脂糖凝胶进行检测并拍照，将

照片以 JPEG文件保存。

1.2.2 甘薯茎腐病菌种群遗传多样性分析

利用 POPGENE32 1.32 软件（Yeh et al.，1997）

对59株菌株的甘薯茎腐病菌种群进行遗传多样性、

遗传分化以及遗传距离分析。首先对 PCR扩增产

物的凝胶图进行读带，有带记作1，无带记作0，然后

将其数据输入到POPGENE32 1.32软件中分析甘薯

茎腐病菌种群遗传多样性水平的相关指数，包括等

位基因数、有效等位基因数、Nei’s基因多样性指数、

Shannon 信息指数、多态性位点数、多态位点百分

率、遗传分化系数Gst；为分析不同地区种群的遗传

分化程度，按照 Nei（1987）基因多度法计算遗传分

化系数Gst；参考Nei（1972）方法计算遗传一致度和

遗传距离，利用Fst法计算基因流Nm（Wright，1951）。

1.2.3 甘薯茎腐病菌种群聚类分析

为了进一步分析 59株菌株不同地区种群及个

体间的遗传关系，利用NTSYS 2.10软件采用非加权

算术平均数配对（unweighted pair-group method with

arithmetic averages，UPGMA）法对 59株菌株进行聚

类。对 5个PCR扩增产物的凝胶图进行读带，有带

记作 1，无带记作 0，利用 NTSYS-pc 2.10e软件包自

动生成相似性系数和树状图，分析不同菌株之间的

遗传多样性及遗传关系。

1.2.4 甘薯茎腐病菌种群致病力分析

将保存在-80℃的59株菌株接种到营养琼脂培

养基平板上，置于30℃恒温培养箱活化，48 h后用接

种环将活化的菌株重新在 NA 平板上划线，置于

30℃恒温培养箱培养 24 h，用无菌水将 NA 平板上

的细菌菌落冲洗下来，然后利用分光光度计于620 nm

波长处测定菌液浓度，调制OD值为0.15，即菌悬液

的浓度配成1×108 CFU/mL。

对9个甘薯品种广薯72、广紫薯2号、广紫薯8号、

广薯 98、广薯 87、广薯 205、广薯 128、广薯 95-1和广

薯 79 进行致病鉴定，每个品种选取 5 块 200 g 的薯
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块，清洗晾干后用75%酒精消毒。从每个薯块中部

切取厚度为 8 mm的薯片作为接种体，然后把薯片

置于放有灭菌湿润滤纸的灭菌铁盘中，用移液枪在

每个薯片中央接种浓度 1×108 CFU/mL 的菌悬液

20 μL，放入30℃恒温培养箱培养24 h，十字交叉法

量取薯片发病病斑直径。

1.3 数据分析

采用DPS 7.05软件对试验数据进行统计分析，

应用Duncan氏新复极差法进行差异显著性检验。

2 结果与分析

2.1 菌株REP-PCR 扩增结果

在 59株菌株中 5对引物共扩增出 41个清晰的

条带即位点，其中36个为多态性位点。每对引物扩

增的多态性位点数为 4~10个，平均为 7.2个。总体

水平上，有效等位基因数、Nei’s 基因多样性指数和

Shannon 信息指数分别为 1.8556、0.4593 和 0.6515。

所有引物中，引物MBO REP1扩增的有效等位基因

数、Nei’s 基因多样性指数和 Shannon 信息指数最

高，分别为1.9096、0.4746和0.6671（表1）。

2.2 甘薯茎腐病菌种群遗传多样性

5对引物在不同地区甘薯茎腐病菌种群中扩增

出的多态位点数和多态性位点百分率存在一定的差

异，各个种群的多态位点数和多态性位点百分率分

别低于物种的多态位点数 32个和多态性位点百分

率78.05%，其中南宁、合浦和万州3个种群的多态位

点数和多态性位点百分率相同，分别为 9 个和

21.95%，低于种群的平均水平 12个和 29.27%，最高

值是湛江种群分别为 17个和 41.46%。在物种水平

上，等位基因观测数为1.7805，有效等位基因数目为

1.4768，Nei’s基因多样性指数为0.2801，Shannon信

息指数为 0.4186。在种群平均水平上，等位基因观

测数为1.2927，有效等位基因数为1.1733，基因多样

性指数为 0.1031，Shannon 信息指数平均为 0.1550。

在种群之间，湛江种群多样性相对较高，其次为东兴

种群，南宁种群最低（表2）。

表1 59株甘薯茎腐病菌菌株的REP-PCR扩增结果

Table 1 The result of REP-PCR for 59 isolates of Dickeya dadantii

引物
Primer

L1-G1

REP1-REP2

ERIC1R-ERIC2

MBO REP1

BOX A1R

平均Average

总体Total

有效等位基因数
Effective number

of alleles

1.7166

1.7482

1.7242

1.9096

1.6560

1.7509

1.8556

Nei’s基因多样性指数
Nei’s gene diversity

index

0.3917

0.4073

0.4096

0.4746

0.3877

0.4142

0.4593

Shannon信息指数
Shannon information

index

0.5619

0.5836

0.5969

0.6671

0.5736

0.5966

0.6515

位点数
No. of loci

6.0

8.0

12.0

7.0

8.0

8.2

41.0

多态位点数
No. of

polymorphic loci

4.0

8.0

10.0

6.0

8.0

7.2

36.0

表2 甘薯茎腐病菌种群遗传多样性水平

Table 2 Genetic diversity parameters of Dickeya dadantii in six populations

地理种群
Geographical population

广州种群Guangzhou population

湛江种群Zhanjiang population

南宁种群Nanning population

合浦种群Hepu population

东兴种群Dongxing population

万州种群Wanzhou population

平均 Average

物种水平Species level

样本数
No. of

Samples

10

9

10

10

10

10

9.83

59

等位基因
观测数

Observed
number of

alleles
1.3171

1.4146

1.2195

1.2195

1.3659

1.2195

1.2927

1.7805

有效等位
基因数

Effective
number of

alleles
1.1419

1.3003

1.1287

1.1457

1.1724

1.1507

1.1733

1.4768

Nei’s基因
多样性指数
Nei’s gene
diversity

index
0.0941

0.1710

0.0776

0.0810

0.1073

0.0873

0.1031

0.2801

Shannon
信息指数
Shannon

information
index

0.1485

0.2489

0.1168

0.1195

0.1679

0.1284

0.1550

0.4186

多态位点数
No. of

polymorphic
loci

13

17

9

9

15

9

12

32

多态位点
百分率

Percentage of
polymorphic

loci（%）
31.71

41.46

21.95

21.95

36.59

21.95

29.27

78.05

2.3 甘薯茎腐病菌种群遗传分化

甘薯茎腐病菌种群存在一定的遗传分化，总遗

传多样性为0.2808，种群内遗传多样性为0.1823，种

群间遗传多样性为 0.0985，种群内和种群间的遗传

多样性分别占总遗传多样性的 64.92%和 35.08%，

种群内遗传多样性明显大于种群间遗传多样性。不
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同地区的种群遗传分化存在显著差异，其中广西种

群遗传分化较大，遗传分化系数为0.5333，广东种群

次之，遗传分化系数为0.3931，均都高于种群遗传分

化系数0.3507，表明遗传变异主要存在于种群内部，

而重庆种群仅包含一个采集点的种群，不能计算种

群遗传分化系数（表3）。甘薯茎腐病菌种群基因流为

0.9259，表明6个种群之间存在基因流，各地区种群

间基因流存在显著差异，其中广东种群基因流（Nm=

0.7720）较强，菌源交流较为广泛，而广西种群基因

流（Nm=0.4376）相对较小，菌源交流受到一定程度的

限制，这些差异可能与各地区菌源的地理阻隔水平

有关。然而，广东和广西 2个种群的基因流明显低

于种群基因流，表明甘薯茎腐病菌的基因交流在受

到地理阻隔的同时可能存在其它交流方式。

表3 甘薯茎腐病菌种群遗传分化及基因流

Table 3 Genetic differentiation and gene flow of Dickeya dadantii within and among different regions

地理种群
Geographical population

广州种群Guangzhou population

湛江种群Zhanjiang population

南宁种群Nanning population

合浦种群Hepu population

东兴种群 Dongxing population

万州种群 Wanzhou population

广东种群 Guangdong population

广西种群Guangxi population

总计 Total

样本数
No.

of samples

9

9

10

10

10

10

19

30

58

总遗传多样性
Denote gene

diversity in the
species

0.0941

0.1710

0.0776

0.0810

0.1073

0.0873

0.2185

0.1899

0.2808

种群内的遗传
多样性

Gene diversity
within

population

0.0941

0.1710

0.0776

0.0810

0.1073

0.0873

0.1326

0.0886

0.1823

种群间遗传
多样性

Gene diversity
among

population

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0859

0.1013

0.0985

遗传分化系数
Population

genetic
differentiation

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.0000

0.3931

0.5333

0.3507

基因流
Gene flow

-
-
-
-
-
-

0.7720

0.4376

0.9259

2.4 甘薯茎腐病菌种群遗传距离

甘薯茎腐病菌南宁种群和合浦种群之间的遗传

一致度最大，为0.9918，湛江种群与合浦种群之间的

遗传一致度次之，为0.8104，广州种群和南宁种群之

间的遗传一致度最小，为 0.6847。各种群之间的遗

传距离在0.0082~0.3788之间，南宁种群和合浦种群

之间的遗传距离最小，为0.0082，广州种群和南宁种

群之间的遗传距离最大，为0.3788，表明遗传距离与

遗传一致度相对应，种群之间的遗传距离越小遗传

一致度越高（表4）。

表4 甘薯茎腐病菌6个种群的遗传一致度和遗传距离

Table 4 Genetic identity and genetic distance among six populations of Dickeya dadantii

地理种群
Geographical population

广州种群Guangzhou population

湛江种群Zhanjiang population

南宁种群Nanning population

合浦种群Hepu population

东兴种群Dongxing population

万州种群Wanzhou population

广州种群
Guangzhou
population

0.2197

0.3788

0.3731

0.3340

0.2700

湛江种群
Zhanjiang
population

0.8028

0.2248

0.2103

0.3291

0.2878

南宁种群
Nanning

population

0.6847

0.7986

0.0082

0.2828

0.2925

合浦种群
Hepu

population

0.6886

0.8104

0.9918

0.2845

0.2800

东兴种群
Dongxing
population

0.7160

0.7195

0.7537

0.7524

0.3515

万州种群
Wanzhou
population

0.7634

0.7499

0.7464

0.7558

0.7036

对角线以上是遗传一致度，对角线以下是遗传距离。The numbers above the diagonal are coefficients of genetic similarity；

the values under the diagonal are genetic distances.

2.5 甘薯茎腐病菌种群聚类分析

当相似系数为 0.79时，59株菌株被划分为 5个

类群（图1），即 I~V。类群I包含13株菌株，其中10株

菌株来自广州种群，3株菌株来自湛江种群；类群II

包含6株菌株，全部来自湛江种群；类群III包含20株

菌株，分别来自南宁种群和合浦种群，类群IV包含

10 株菌株，全部来自万州种群；类群V包含10株菌

株，全部来自东兴种群。

2.6 甘薯茎腐病菌种群致病力分析

6个地理种群中，合浦和湛江种群平均病斑直

径最大，分别为 4.2333、4.1548 cm，2 个种群间差异

不显著（P=0.1286），但与其它4个种群差异显著（P<

0.05），表明合浦和湛江2个种群的致病力较强；其次

为广州种群和南宁种群，平均病斑直径分别为
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3.9681、3.9244 cm，2 个种群之间差异不显著，其致

病力次之；万州种群的平均病斑直径最小，为

3.1500 cm，与其它种群之间存在差异显著（P<

0.05），表明万州种群的致病力较差（表5）。

图1 基于5对引物扩增位点利用非加权算术平均数配对法构建59株甘薯茎腐病菌菌株的聚类图

Fig. 1 Dendrogram of 59 isolates of Dickeya dadantii based on the amplification sites using five primer pairs

by unweighted pair-group method with arithmetic averages

表5 甘薯茎腐病菌6个不同地理种群所致发病病斑直径的多重比较

Table 5 Multiple comparison of pathogenic diameter of six different populations of Dickeya dadanti

地理种群
Geographical population

合浦种群Hepu population

湛江种群Zhanjiang population

广州种群Guangzhou population

南宁种群Nanning population

东兴种群Dongxing population

万州种群Wanzhou population

病斑直径（cm）
Lesion diameter

4.2333±0.8256 a

4.1548±0.5748 a

3.9681±1.1615 b

3.9244±0.8773 b

3.7267±0.8317 c

3.1500±1.1013 d

合浦种群
Hepu

population

0.0785

0.2652

0.3089

0.5067

1.0833

湛江种群
Zhanjiang
population

0.1286

0.1867

0.2304

0.4281

1.0048

广州种群
Guangzhou
population

<0.001

0.0004

0.0437

0.2415

0.8181

南宁种群
Nanning

population

<0.001

<0.001

0.3961

0.1978

0.7744

东兴种群
Dongxing
population

<0.001

<0.001

<0.001

0.0002

0.5767

万州种群
Wanzhou

population

<0.001

<0.001

<0.001

<0.001

<0.001

表中数据为平均数±标准差。不同字母表示经Duncan氏新复极差法检验在P<0.05水平差异显著。下三角为均值差，上三

角为显著水平。Data are mean±SD. Different letters in the same column indicate significant difference at P<0.05 level by Duncan’s

new multiple range test. The lower triangle is the mean difference, and the upper triangle is the significant level.
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3 讨论

狄克氏菌属为 2005年设立的新属，包括 6个种

和1个亚种（Samson et al.，2005；Slawiak et al.，2009；

van der Wolf et al.，2014），RFLP、DNA 扩增片段长

度多态性（amplified fragment length polymorphism，

AFLP）、16S rDNA 测序和看家基因 gapA 和 mdh 测

序等分子生物学技术被广泛用于狄克氏菌属的分类

鉴定及多样性研究（Avrova et al.，2002；Laurila et

al.，2008）。Slawiak et al.（2009）利用引物REP对自

马铃薯分离的狄克氏菌属菌株进行鉴定和分类，结

果表明采用 REP-PCR 技术与应用 dnaX 和 16S rD-

NA 序列分析结果完全一致，能够将来自荷兰、波

兰、芬兰和以色利等国家的22株菌株鉴定为生理小

种3。本研究采用REP-PCR技术对来自6个不同地

区的59株甘薯茎腐病菌菌株进行遗传多样性分析，

结果表明甘薯茎腐病菌遗传多样性比较丰富，6个

甘薯茎腐病菌种群存在明显的差异。同时聚类分析

将 6个地区的 59株菌株分为 5个类群，即 I~V，其中

类群 I包括 10株广州菌株和 3株湛江菌株，这可能

是广州市与湛江市之间甘薯茎腐病菌传播的分子证

据；南宁市和合浦县的菌株聚为类群 III，表明两地

菌株具有相同的DNA指纹。由于合浦县发生茎腐

病的甘薯材料从南宁市引进，聚类分析从分子水平

上证实了合浦县甘薯茎腐病是由南宁市传播而来

的。因此，采用REP-PCR技术能够高效地揭示狄克

氏菌不同地理种群的遗传多样性变化及其不同菌株

在遗传上的系统进化关系（陈康等，2014）。

采用薯片接种方法，利用甘薯茎腐病菌 6个地

理种群的59株菌株对广薯72、广紫薯8号和广薯98

等9个甘薯品种进行接种，6个地理种群之间存在明

显的致病力差异，不同菌株间也存在明显的致病力

分化，其中致病力最强的是合浦种群和湛江种群，致

病力较弱的为万州种群。这是首次报道自甘薯分离

的达旦提狄克氏菌存在致病力差异。与其它一些重

要的作物细菌性病害病原菌，如青枯雷尔氏菌 Ral-

stonia Solanacearum、黄单胞杆菌水稻致病变种

Xanthomonas oryzae pv. oryzae 等一样都存在遗传

分化及致病力差异（方中达等，1990；徐进和冯洁，

2013）。

总之，本研究通过病原菌REP-PCR技术和致病

力鉴定初步证实了侵染甘薯的达旦提狄克氏菌存在

丰富的遗传多样性和明显的致病力差异，且病原菌

的遗传多样性与其地理来源有一定关系。然而，在

本研究中所用的菌株数量和致病鉴定甘薯品数量不

够多，代表性不够广，不能全面地反映我国甘薯茎腐

病菌整体情况。因此，下一步将加大分析病菌的数

量，对采自全国不同地区的菌株进行REP-PCR技术

和致病力分析，以进一步研究甘薯茎腐病菌的种群

结构和遗传多样性，明确是否存在不同的致病型或

生理小种，为抗茎腐病育种或抗病品种布局提供参考。
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