
植物保护学报 Journal of Plant Protection，2021，48（2）：305-313 DOI：10.13802/j.cnki.zwbhxb.2021.2020272

福建省马铃薯黑胫病病原菌的鉴定及其遗传多样性分析

李华伟 林志坚 罗文彬* 许国春 许泳清 纪荣昌 邱思鑫 汤 浩*
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摘要：为明确福建省马铃薯黑胫病病原菌的种类、分布情况及群体遗传特性，通过16S rDNA序列

分析法对分离自福建省各马铃薯产区的90株黑胫病病原菌进行鉴定，并利用细菌基因组重复序列

PCR（repetitive sequence-PCR，Rep-PCR）方法分析福建省不同地区的马铃薯黑胫病病原菌群体的

遗传变异情况。结果表明，经16S rDNA序列分析鉴定，引起福建省马铃薯黑胫病的病原菌包括黑

腐果胶杆菌 Pectobacterium atrosepticum、胡萝卜果胶杆菌巴西亚种 P. carotovorum subsp. brasil‐

iense、胡萝卜果胶杆菌胡萝卜亚种P. carotovorum subsp. carotovorum、帕曼蒂氏果胶杆菌P. parmen‐

tieri、P. polaris和达旦提狄基氏菌Dickeya dadantii。对90株菌株的Rep-PCR检测得到47多态性条

带条，多态性比率为100.00%。按采集地区将菌株划分为8个群体，其等位基因数平均为1.48，有效

等位基数平均为1.30，Nei’s 基因多样性指数平均为0.17，Shannon信息指数平均为0.26，多态性位点

数平均为22.75，多态性位点百分率平均为48.40%。供试90株菌株之间的相似系数为0.584~1.000，

遗传距离为0.149~0.602，群体遗传距离和地理距离之间无显著相关性。聚类分析结果表明当相似

系数为0.605时，可将90株菌株分为4个类群，其中93.33%的菌株分布在Ⅰ和Ⅱ类群中，当相似系数

为0.646时，第Ⅰ类群可分为2个亚群，第Ⅱ类群可分为3个亚群。表明福建省马铃薯黑胫病病原菌群

体存在丰富的遗传多样性，Rep-PCR技术可用于其遗传多样性分析。
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Abstract: In order to characterize the distribution and population genetics of the pathogens causing po‐

tato blackleg disease in Fujian Province, 90 isolates were obtained from diseased samples collected

from potato producing areas in Fujian, and identified based on 16S rDNA sequence analysis, and the ge‐

netic diversity was analyzed using the Rep-PCR molecular markers. The results showed that the patho‐

gens causing potato blackleg disease included Pectobacterium atrosepticum, P. carotovorum subsp.

brasiliense, P. carotovorum subsp. carotovorum, P. parmentieri, P. polaris and Dickeya dadantii. The re‐

sults from the analysis of Rep-PCR molecular markers showed that 47 polymorphic loci were detected

in 90 strains, and polymorphism ratio was 100.00%. According to the collection areas, the tested strains

were divided into eight groups, which the number of alleles was 1.48, the effective number of alleles
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在福建省马铃薯是仅次于水稻和甘薯的第三大

粮食作物，种植面积在6.3万hm2以上（汤浩，2010）。

病虫害是制约马铃薯产量的重要因子，其中马铃薯

黑胫病的危害日趋严重，该病又称为黑脚病，是由果

胶杆菌属 Pectobacterium spp. 和狄基氏菌属 Dich‐

keya spp. 细菌引起的病害（Pérombelon，1974；Mat‐

tinen et al.，2008）。马铃薯黑胫病以带菌种薯为初

侵染源（Pérombelon，1974），一般苗期开始发病且程

度最严重，发病后植株矮小，茎基部变黑，节间缩短，

长势较弱，同时上部叶片出现萎蔫状，随着侵染时间

的延长，植株叶片出现褪绿、黄化现象，最后枯萎死

亡（Ali et al.，2012；Kumvinit & Akarapisan，2019）。

在我国，随着各地种薯的调运和试种，近年来该病在

全国各马铃薯产区相继被报道，且呈现逐年上升的

趋势（佘小漫等，2015；王信等，2018；徐进等，2019）。

马铃薯黑胫病一般造成的产量损失为2%~5%，严重

时可达 30%~50%，对马铃薯产业的发展影响巨大

（Toth et al. 2011；高玉林等，2019），已成为福建省马

铃薯生产中的重要病害。

早期，果胶杆菌属Pectobacterium spp.和狄基氏

菌属Dickeya spp.被划分入欧文氏软腐菌属Erwinia

spp.，但随着研究深入，这2个属独立成属（Ma et al.，

2007）。目前，能引起马铃薯黑胫病的果胶杆菌属细

菌有黑腐果胶杆菌 P. atroseptica、胡萝卜果胶杆菌

P. carotovora及其 2个亚种胡萝卜果胶杆菌胡萝卜

亚种 P. carotovorum subsp. carotovorum 和胡萝卜果

胶杆菌巴西亚种 P. carotovorum subsp. brasiliense

（Pérombelon，1992；van der Merwe et al.，2010）、山葵

果胶杆菌P. wasabiae（Pitman et al.，2010）、P. polaris

（Dees et al.，2017）和P. parmentieri；狄基氏菌属细菌

主要包括菊狄基氏菌D. chrysanthemi（Czajkowski et

al.，2010；Huang et al.，2010）、香石竹狄基氏菌D. di‐

anthicola、达旦提狄基氏菌D. dadantii、玉米狄基氏

菌D. zeae、香蕉狄基氏菌D. paradisiaca和茄狄基氏

菌 D. solani（Toth et al.，2011）。在能侵染马铃薯的

所有果胶杆菌中，胡萝卜果胶杆菌胡萝卜亚种分布

范围最广（de Haan et al.，2008）；而黑腐果胶杆菌主

要分布在温带地区（Czajkowski et al.，2015）；胡萝卜

果胶杆菌巴西亚种最早在巴西被发现，之后蔓延至

世界各地（Duarte et al.，2004；van der Merwe et al.，

2010；田艳丽等，2018）；山葵果胶杆菌最早在日本山

葵上分离得到，随后在马铃薯上也被分离到，Khayi

et al.（2016）根据其基因组及表型数据分析，建议将

马铃薯上分离的山葵果胶杆菌定义为一个新种，即

P. parmentieri。马铃薯黑胫病的病原菌较为复杂，

且分布广泛，这给该病害的防控带来一定困难，因此

对病原菌的准确鉴定及其群体遗传地理分布和类型

的深入分析是有效防治马铃薯黑胫病的前提。

目前，常用于遗传多样性的分子标记方法主要

包括限制性片段长度多样性（restriction fragment

length polymorphism，RFLP）、脉 冲 场 凝 胶 电 泳

（pulsed field gel electrophoresis，PFGE）、随机扩增多

样 性 DNA（random amplified polymorphic DNA，

RAPD）、扩增片段长度多样性（amplified fragment

length polymorphism，AFLP）、细菌基因组重复序列

PCR（repetitive sequence-PCR，Rep-PCR）等。其中，

Rep-PCR技术重复性好且通过简单的方法就能将相

似菌株鉴别开来，广泛用于细菌和真菌的多样性分

析（林海云等，2011；Nakayama et al.，2021；Pramuna-

dipta et al.，2021）。目前应用 Rep-PCR 技术对马铃

薯黑胫病病原菌遗传多样性的分析国内还未见报

道。为揭示福建省马铃薯黑胫病病原菌的遗传多样

性，本研究通过16S rDNA序列分析对其进行鉴定，

并采用Rep-PCR技术从DNA水平分析其群体遗传

was 1.30, the Nei’s diversity index was 0.17, Shannon information index was 0.26, the number of poly‐

morphic sites was 22.75, and the percentage of polymorphic loci was 48.40%. The Nei’s genetic simi‐

larity was 0.584-1.000 among the 90 strains, and the genetic distance was 0.149-0.602. There was no

significant correlation between genetic distance and geographic distance. The dendrogram analysis

showed that at a genetic similarity coefficient of 0.605, 90 strains could be divided into four groups with

more than 93.33% of the strains were distributed in groups I and II. At a genetic similarity coefficient of

0.646, group I could be further divided into two subgroups, and group II could be divided into three sub‐

groups. This study suggested that there was a rich genetic diversity in the potato blackleg pathogen pop‐

ulation in Fujian Province of China, and the Rep-PCR can provide an effective tool for the study of ge‐

netic diversity in potato blackleg pathogen populations.
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变异情况，明确福建省不同地区马铃薯黑胫病病原

菌的遗传结构和不同地域种群间的遗传关系，以期

为福建省马铃薯黑胫病的有效防治提供参考依据。

1 材料与方法

1.1 材料

供试菌株：90 株马铃薯黑胫病病原菌菌株于

2018—2020年分离自福建省宁德市的福鼎市（4株）、

周宁县（10 株）、霞浦县（22 株），福州市的闽侯县

（10株）、长乐区（11株）、平潭县（8株）以及漳州市龙

海市（11株）和龙岩市武平县（14株）。均由本实验

室分离、鉴定并在-75℃下保存。

试剂及培养基：营养琼脂（nutrient agar，NA）培

养基成分为蛋白胨 5 g、牛肉浸膏 3 g、葡萄糖 2.5 g、

琼脂 16 g，调节 pH 至 7.2，加蒸馏水定容至 1 L；

Luria-Bertani（LB）液体培养基成分为胰蛋白胨10 g、

酵母提取物 5 g、氯化钠 10 g，加蒸馏水定容至 1 L，

调节pH至 7.2。2×Es Taq MasterMix，北京天根生化

科技有限公司；细菌DNA提取试剂盒，北京全式金

生物技术有限公司；30%丙烯酰胺溶液（丙烯酰胺

29 g、N，N-二甲基丙烯酰胺 1 g，加蒸馏水溶解并定

容至100 mL）、5×Tris-硼酸缓冲液（Tris碱54 g、硼酸

27.5 g，0.5 mol/L EDTA 20 mL，加蒸馏水定容至1 L）

以及其他试剂均为国产分析纯。

仪器：Veriti 96孔 PCR仪，美国Applied Biosys‐

tems公司；GXZ-280C型培养箱，宁波江南仪器厂；

Centrifuge 5425 R 型离心机，德国 Eppendorf 公司；

法国Vilber凝胶成像系统，北京五洲东方有限公司；

DYCZ-24B型电泳仪，北京六一生物科技有限公司。

1.2 方法

1.2.1 马铃薯黑胫病病原菌16S rDNA序列分析

取超低温保存的90株供试菌株，解冻后分别用

无菌接种环蘸取菌液在NA平板上划线。28℃倒置

暗培养 24~48 h，挑取单菌落接种于LB液体培养基

中，28℃、180 r/min条件下摇培扩繁，于 4℃保存备

用。参照细菌DNA提取试剂盒说明书分别提取90株

菌株的DNA，并用超纯水溶解，于-20℃保存备用。

利用细菌通用引物 27F（5′-AGAGTTTGATCCTG‐

GCTCA-3′）和 1492R（5′-TACGGTTACCTTGTTAC‐

GACTT-3′）（Lane，1991）扩增待测菌株的16S rDNA

序列，所有引物均由上海尚亚生物科技有限公司合

成。20 μL 扩增体系：2×Es Taq MasterMix 10 μL、

10 μmol/L 上下游引物各 1 μL、50 μg/μL DNA 模版

1 μL、双蒸水 7 μL。扩增程序：94℃预变性 3 min；

94℃变性1 min，53℃退火 45 s，72℃延伸 90 s，30个

循环；72℃再延伸 10 min。PCR扩增产物送上海尚

亚生物科技有限公司进行测序。将测序所得序列在

NCBI数据库进行BLASTN检索比对并下载相关序

列。使用 MAFFT 7.427 软件对测序所得序列和下

载的相关序列进行多重比对，经 PhyloSuite 软件中

的 ModelFinder 子程序计算，以 K80+R4 为最佳模

型，以菊狄基氏菌为外群，采用最大似然（maximum

likelihood，ML）法构建系统发育树，Bootstrap 抽样

1 000 次（Katoh et al.，2002；Nguyen et al.，2015；

Zhang et al.，2020）。

1.2.2 马铃薯黑胫病病原菌Rep-PCR多样性扩增

采用引物 ERIC1（5′-ATGTAAGCTCCTGGG-

GATTCAC-3′）和 ERIC2（5′-AAGTAAGTGACTGG-

GGTGAGCG-3′）、BOXAIR（5′-CTACGGCAAGGC‐

GACGCTGACG-3′）（Versalovic et al.，1994）对病原

菌基因组DNA进行Rep-PCR扩增。20 μL扩增体系：

2×Es Taq MasterMix 10 μL、10 μmol/L 引物 ERIC1/

ERIC2各 1 μL（BOXAIR 2 μL）、50 μg/μL DNA模版

1 μL、双蒸水 7 μL。扩增程序：95℃预变性 2 min；

94℃变性40 s；52℃（ERIC1/ERIC2）/50℃（BOXAIR）

退火 1 min；72℃延伸 90 s，35 个循环；72℃再延伸

10 min。在80 mL的8%聚丙烯酰胺胶液（30%丙烯酰

胺溶液21.3 mL、蒸馏水42.6 mL、5×Tris-硼酸缓冲液

16 mL、10%过硫酸铵900 μL、四甲基乙二胺50 μL）

中对PCR产物进行电泳检测，上样量4 μL，电压80 V，

电泳 120 min；电泳结束后采用银染法（固定→脱

色→银染→显色）进行染色，最后观察并拍照。

1.2.3 马铃薯黑胫病病原菌遗传多样性分析方法

根据1.2.2获得的电泳图谱，按凝胶同一个位置

上DNA条带的有无进行统计，当某一扩增条带出现

时赋值为 1，不存在时赋值为 0，将指纹图谱由图形

资料转换成数据资料。采用 Popgen 1.32软件进行

马铃薯黑胫病病原菌群体的遗传参数分析，分别计

算等位基因数、有效等位基因数、多态性位点数、多

态性位点百分率、Nei’s 基因多样性指数、Shannon

信息指数、群体间的遗传距离和遗传相似性（Nei &

Li，1979；Yeh et al.，1998）。使用Google Map获得采

样点的地理距离。利用 NTSYSpc 2.10e 软件中的

Mxcomp模块分析比较遗传距离与地理距离的相关

性并进行 Mantel 检测，用 SAHN Clustering 模块以

非加权组平均法（unweighted pair-group method with

arithmetic mean，UPGMA）对供试菌株进行聚类分析，

明确福建省马铃薯黑胫病病原菌群体的遗传关系。
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2 结果与分析

2.1 马铃薯黑胫病病原菌的鉴定

采用细菌通用引物 27F/1492R对供试菌株 16S

rDNA序列进行扩增，均能获得1条约1 400 bp的产

物，测序结果表明，供试菌株的16S rDNA序列长度

在 1 404~1 444 bp之间。BLAST比对结果显示，有

7株菌株与黑腐果胶杆菌的相似度达100.00%，34株

菌株与胡萝卜果胶杆菌巴西亚种的相似度为

99.79%~100.00%，16株菌株与胡萝卜果胶杆菌胡萝

卜亚种的相似度为99.65%~100.00%，22株菌株与帕

曼蒂氏果胶杆菌P. parmentieri的相似度为99.86%~

100.00%，7株菌株与P. polaris的相似度为 99.79%~

99.86%，1 株菌株与达旦提狄基氏菌的相似度为

99.93%；另外，有3株菌株WP3、WP4和WP8未鉴定

到种，但与果胶杆菌属的相似度为99.72%~99.79%。

16S rDNA比对结果初步表明所分离获得的90株菌

株与 GenBank 中登录的马铃薯黑胫病各病原菌的

相似度最高，且福建省的优势马铃薯黑胫病病原菌

为胡萝卜果胶杆菌巴西亚种、帕曼蒂氏果胶杆菌和

胡萝卜果胶杆菌胡萝卜亚种，并首次鉴定到 1株达

旦提狄基氏菌。系统发育树显示，90株菌株可分为

6个类群，所有菌株按照其分类地位均能与已公布

的黑腐果胶杆菌、胡萝卜果胶杆菌巴西亚种、胡萝卜

果胶杆菌胡萝卜亚种、帕曼蒂氏果胶杆菌、P. polaris

和达旦提狄基氏菌分别聚为一支（图1）。

图1 基于16S rDNA序列采用最大似然法构建福建省马铃薯黑胫病病原菌的系统发育树

Fig. 1 Phylogenetic tree of the pathogen causing potato blackleg disease in Fujian Province constructed based on

16S rDNA sequence using the maximum likelihood method
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2.2 马铃薯黑胫病病原菌Rep-PCR多样性分析

2.2.1 Rep-PCR扩增结果

采用ERIC1/ERIC2和BOXAIR引物分别对供试

90株菌株的基因组DNA进行扩增，ERIC1/ERIC2引

物扩增获得 22条目的条带，BOXAIR引物扩增获得

25条目的条带，47条扩增条带的大小在100~1 000 bp

之间，且均为多态性条带，多态性比率达 100.00%。

同一地区分离的菌株，扩增条带存在一定的相似性，

但在不同地区间差异较大，说明 ERIC 和 BOXAIR

引物在不同种群中的扩增有一定差异，可以用于马

铃薯黑胫病病原菌群体的遗传多样性分析。

2.2.2 不同地理种群的遗传多样性分析

根据菌株地理来源将供试菌株分为 8个种群，

不同地理种群遗传多样性分析结果表明，马铃薯黑

胫病病原菌 8 个地理种群的等位基因数平均为

1.48，有效等位基因数平均为 1.30，Nei’s 基因多样

性指数平均为 0.17，Shannon信息指数平均为 0.26，

多态性位点数平均为22.75，多态性位点百分率平均

为 48.40%（表 1）。其中武平种群的等位基因数、有

效等位基因数、Nei’s 基因多样性指数、Shannon 信

息指数、多态性位点数和多态性位点百分率均为最

高，分别为 1.82、1.52、0.29、0.44、39和 82.98%，而福

鼎种群的各遗传变异参数值均最低。

2.2.3 不同地理种群间的遗传相似度和遗传距离

马铃薯黑胫病病原菌各种群间的遗传相似系数

为 0.548~0.861，遗传距离为 0.149~0.602，表明各地

区间种群遗传分化程度不同。其中，平潭种群和周

宁种群间的遗传相似系数最高，为 0.861，遗传距离

最近，为 0.149。霞浦种群与平潭种群间、周宁种群

与福鼎种群间的遗传距离较大，分别为 0.411 和

0.404，遗传相似系数较低，分别为0.663和0.668，而

平潭种群和福鼎种群间的遗传相似系数最低，为

0.548，遗传距离最大，为 0.602。另外，霞浦、长乐、

闽侯、龙海和武平种群间的遗传距离均较小（表2），

表明这个几个地区马铃薯黑胫病病原菌的群体遗传

分化程度较低，关系较密切。

表1 福建省8个马铃薯黑胫病病原菌地理种群的遗传变异参数

Table 1 Genetic diversity among eight geographical populations of the pathogen causing potato blackleg disease in Fujian Province

种群
Population

霞浦Xiapu

青口Qingkou

周宁Zhouning

平潭Pingtan

龙海Longhai

福鼎Fuding

长乐Changle

武平Wuping

平均数Mean

等位基因数
No. of alleles

1.76

1.57

1.42

1.06

1.57

1.02

1.61

1.82

1.48

有效等位基因数
Effective no.

of alleles

1.36

1.43

1.23

1.05

1.36

1.01

1.46

1.52

1.30

Nei’s基因多样性指数
Nei s̓ gene

diversity index

0.22

0.24

0.14

0.03

0.21

0.08

0.25

0.29

0.17

Shannon信息指数
Shannon s̓

information index

0.34

0.34

0.22

0.04

0.32

0.01

0.37

0.44

0.26

多态性位点数
No. of

polymorphic loci

36

27

20

3

27

1

29

39

22.75

多态性位点百分率
Polymorphism

percent/%

76.60

57.45

42.55

6.38

57.45

2.13

61.70

82.98

48.40

表2 福建省马铃薯黑胫病病原菌不同地区种群间的遗传相似系数和遗传距离

Table 2 Genetic similarity coefficients and genetic distances among different geographical populations of the pathogen

causing potato blackleg disease in Fujian Province

种群
Population

霞浦Xiapu

青口Qingkou

周宁Zhouning

平潭Pingtan

龙海Longhai

福鼎Fuding

长乐Changle

武平Wuping

霞浦
Xiapu

0.187

0.306

0.411

0.234

0.220

0.184

0.181

青口
Qingkou

0.830

0.255

0.375

0.228

0.308

0.189

0.153

周宁
Zhouning

0.737

0.775

0.149

0.285

0.404

0.207

0.235

平潭
Pingtan

0.663

0.687

0.861

0.370

0.602

0.322

0.293

龙海
Longhai

0.791

0.796

0.752

0.691

0.366

0.178

0.159

福鼎
Fuding

0.802

0.735

0.668

0.548

0.693

0.160

0.332

长乐
Changle

0.832

0.828

0.813

0.725

0.837

0.853

0.170

武平
Wuping

0.834

0.858

0.791

0.746

0.853

0.717

0.843

对角线上方为遗传相似系数，对角线下方为遗传距离。The values above the diagonal were genetic similarity coefficients,

and the numbers under the diagonal were genetic distances.
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2.2.4 不同地理群体间的遗传相关性

马铃薯黑胫病病原菌群体间的遗传距离与地理

距离的相关性分析结果显示，数据点比较分散，无明

显的规律性。Mantel检测结果表明，马铃薯黑胫病

病原菌群体间的遗传距离和地理距离无显著相关性

（P=0.372），相关系数为-0.082（图2），表明马铃薯黑

胫病病原菌群体的遗传分化不符合地理隔离模式。

图2 马铃薯黑胫病病原菌不同地理种群遗传距离

和地理距离的相关性

Fig. 2 Correlation between genetic distance and geographic

distance among different geographic pathogen populations

causing potato blackleg disease

2.2.5 不同种群菌株的聚类分析

基于Rep-PCR扩增结果生成的系统聚类图显示，

90株马铃薯黑胫病病原菌之间的相似系数为0.584~

1.000。以相似系数0.605为阈值可将供试菌株划分

为4个类群，自上而下分别标记为Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ和Ⅳ类群，

其中有 93.33%的菌株分布在Ⅰ类群和Ⅱ类群（图 3）。

第Ⅰ类群包含38株菌株，占总数的42.22%，其中来自

福鼎市的4株菌株均在此类群中，其他34株菌株分

别来自霞浦县（21株）、长乐区（3株）、闽侯县青口镇

（6株）和武平县（4株）；第Ⅱ类群包含 46株菌株，占

总数的 51.11%，其中周宁县（10 株）、平潭县（8 株）

和龙海市（11株）的菌株均在此类群中，其他17株分

别来自闽侯县青口镇（4株）、武平县（7株）和长乐区

（6株）；第Ⅲ类群仅含1株菌株，来自霞浦县；第Ⅳ类

群包含 5 株菌株，分别来自长乐区（2 株）和武平县

（3株）。以相似系数0.646为阈值，第Ⅰ类群又可分为

2 个亚类Ⅰ-1 和Ⅰ-2，其中第Ⅰ-1 亚类包含来自霞浦县

（21株）、福鼎市（4株）、长乐区（3株）和闽侯县青口

镇（2 株）的 30 株菌株，是最大亚类，占第Ⅰ类群的

78.95%，第Ⅰ-2类群包含来自闽侯县青口镇（4株）和

武平县（4株）的 8株菌株；第Ⅱ类群可分为 3个亚类

Ⅱ-1、Ⅱ-2和Ⅱ-3，其中第Ⅱ-1类群包含17个菌株，来自

闽侯县青口镇（4个）、长乐区（3株）、龙海市（8株）和

武平县（2株），第Ⅱ-2类群包含来自周宁县（10株）、

平潭县（8株）、武平县（5株）和龙海市（3株）的26株

菌株，第Ⅱ-3类群仅含3株菌株，均来自长乐区。

3 讨论

明确病原菌的种类及其分布对于植物病害防治

策略的制订具有重要意义，本研究于2018—2020年

采集了福建省马铃薯主栽地区的马铃薯黑胫病样，

通过分离、纯化获得90株菌株，采用16S rDNA序列

分析结果可将其中的 87株菌株鉴定为黑腐果胶杆

菌、胡萝卜果胶杆菌巴西亚种、胡萝卜果胶杆菌胡萝

卜亚种、帕曼蒂氏果胶杆菌、P. polaris及达旦提狄基

氏菌，有3株菌株可鉴定到果胶杆菌属，但未鉴定到

种；且胡萝卜果胶杆菌巴西亚种、胡萝卜果胶杆菌胡

萝卜亚种和帕曼蒂氏果胶杆菌为优势菌种，同时鉴

定到1株达旦提狄基氏菌，该菌隶属狄基氏菌属，寄

主范围广，多分布于欧洲等国家，危害严重，我国以

前报道的该属病原菌未鉴定到种，也未见达旦提狄

基氏菌引起我国马铃薯黑胫病的报道。本研究首次

报道了达旦提狄基氏菌可引起马铃薯黑胫病，但后

续还需进行柯赫氏法则验证及生理生化特性分析。

Rep-PCR技术是Versalovic et al.（1994）描述的

一种细菌基因组指纹分析方法。在细菌基因组中存

在如基因外重复回文因子、肠杆菌基因间重复一致

序列和BOX插入因子等重复序列，这些序列高度保

守，存在菌株和种属水平上的差异，扩增该序列所获

得的图谱可用于多态性分析（赵燕梅等，2014；高小

宁等，2016）。高小宁等（2016）利用 Rep-PCR 技术

研究了陕西省猕猴桃细菌性溃疡病菌Pseudomonas

syringae pv. actinidiae的遗传多样性；张敏等（2009）

利用ERIC-PCR技术分析发现四川省不同地区、不

同水稻品种上的稻曲病菌Ustilaginoidea uirens存在

遗传变异；Faquihi et al.（2015）利用ERIC-PCR技术

对摩洛哥不同地区的 30株马铃薯软腐病菌P. caro‐

tovorum subsp. carotovorum 进行了多样性评价，系

统发育分析表明摩洛哥马铃薯软腐病菌具有较大的

遗传多样性；Nakayama et al.（2021）利用 Rep-PCR

技术分析日本马铃薯黑胫病病原菌指纹图谱，表明

山葵果胶杆菌、胡萝卜果胶杆菌巴西亚种和香石竹

狄基氏菌可分别被划分为 29、21 和 11 个指纹基因

型，并认为黑胫病菌是通过种薯传播。目前国内还

未见利用该技术研究马铃薯黑胫病病原菌遗传多样

性的报道，本研究利用Rep-PCR技术进行遗传多样

性分析，发现福建省不同区域的马铃薯黑胫病病原
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菌存在丰富的多态性，构建的DNA指纹图谱可将供

试菌株分为 4个类群，遗传相似性和遗传距离分析

表明福建省马铃薯黑胫病病原菌存在一定的遗传变

异，不同地理来源的菌株遗传相似性和遗传距离差

异较大，说明各地马铃薯种薯来源混杂是导致福建

省马铃薯黑胫病复杂多样的主要原因。马铃薯黑胫

病病原菌种群间的遗传距离和地理距离无显著相关

性，这进一步验证了上述结论。另外，本研究还测试

了 90株马铃薯黑胫病病原菌对马铃薯薯块的致病

力（未发表数据），发现来自不同地区的菌株致病力

强弱不同，进一步说明了福建省各地区的马铃薯黑

胫病病原菌存在丰富的遗传多样性。

图3 基于REP-PCR检测结果的马铃薯黑胫病病原菌聚类分析

Fig. 3 Dendrogram analysis of the pathogens causing potato blackleg disease based on REP-PCR results



本研究明确了引起福建省马铃薯黑胫病的病原

菌，并利用Rep-PCR技术分析了马铃薯黑胫病病原

菌的遗传多样性。引起福建省马铃薯黑胫病的重要

传播途径可能是种薯带菌传播，因此今后要加强种

薯质量检测，从源头切断传播途径，同时本研究首次

分离到 1个新种达旦提狄基氏菌，该属细菌能够侵

染蔬菜等多种作物引起软腐病，但仍需进行柯赫氏

法则验证其是否为马铃薯黑胫病的致病菌，同时要

加强马铃薯黑胫病的监测和检测技术，预防马铃薯

黑胫病的发生。
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