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我国主要生态区域绿豆慢生根瘤菌的遗传多样性和系统发育研究
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摘 要：利用 %"H /IJ5 K1I9ILMK、%"H /IJ5序列分析以及 %"H9#0H /IJ5 NOH（NBG+/P+B+G<, HQ;,+/）K1I9ILMK技术对分
离自中国主要生态区域的 !!株慢生型绿豆根瘤菌和 3株参比菌株进行了遗传多样性和系统发育研究。%"H /IJ5
K1I9ILMK分析表明：在 )"R的相似水平上，所有供试菌株可分为三大类群：群 N由 MSO%等 %0株慢生根瘤菌组成，
该群在系统发育上与 ! D "#$%&’()*和 ! D +’#%&’&,-&.-的参比菌株存在一定的差异；群!由 TU%等 #%株供试菌株、! D
"#$%&’()*和 ! D +’#%&’&,-&.-的代表菌株组成；群"由 %$ 株来自广东和广西的菌株和 ! D -+/#&’’ 的代表菌株组成。
%"H9#0H /IJ5 NOH K1I9ILMK 分析将供试菌株分为 5、2 两大群。群 5 由 0! 株供试菌株、! D "#$%&’()* 和 ! D
+’#%&’&,-&.-的代表菌株组成。在 &3R的相似性水平上，可再分为5#、5!和 5" 0个亚群。群 2由 %$株分离自广
西和广东的菌株和 ! D -+/#&’’ 的代表菌株组成。在 &3R的相似性水平上，可再分为 2N和 2!两亚群，表现出一定的
多样性。与 %"H /IJ5 K1I9ILMK相比，%"H9#0H /IJ5 NOH K1I9ILMK具有更高的解析度，供试菌株表现出更加丰富的
遗传多样性。分离自中国新疆、广东和广西等地的菌株在分群上具有较为明显的地域特征。
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我国绿豆（ 0’,&# 1#2’#3- MD）栽培历史悠久，种
植范围广，总产量居世界前列。绿豆富含蛋白质、氨

基酸、胡萝卜素和其它矿质元素（特别是铁、磷元素）

且低脂肪，是集营养保健与药用于一身的保健食品。

绿豆根瘤菌通过与绿豆相互作用形成根瘤固定空气

中的氮气，供给植物氮素营养，并可使绿豆能在贫瘠

的土地中良好生长，对绿豆的产量和品质也有显著

的影响。因此研究绿豆根瘤菌的遗传多样性与系统

演化具有重要的理论意义和明显的应用前景。

国内外对慢生型根瘤菌遗传多样性和系统发育

的研究已有较长的历史，迄今为止已报道了 "个种。
%’&# 年，U?/E;B［%］将能够在大豆上有效结瘤的慢生
型根瘤菌定名为 !1#2415’6%7’)* "#$%&’()*。在 W?88<X
等［#］对慢生型大豆根瘤菌 *J5同源性研究的基础
上，4@FY+BE;88 等［0］报道了第二个种 ! D -+/#&’’。
%’’3年，T@ 等又报道了超慢生大豆根瘤菌 ! D
+’#%&’&,-&.-［!］。此 后，又 有 人 相 继 报 道 了 ! D
4)#&*’&,-&.-、! D 7-3#- 和! D (#&#1’-&.-［3 ( )］。虽然慢
生型根瘤菌具有广泛的生态适应性及丰富的遗传多

样性，但与根瘤菌科其它属的分类状况相比，对慢生

型根瘤菌的研究仍较为滞后［&］。

已知细菌的 %"H /IJ5序列高度保守、并与 #0H
和 3H /IJ5基因处于同一个 11& 操纵子之中，其排
列顺序为 3Z9%"H /IJ59GIJ59#0H /IJ593H90Z。由于
%"H /IJ5序列变异速度异常缓慢，其核苷酸序列是
分析细菌系统发育关系的“分子钟”。GIJ5基因常
位于 %"H和 #0H /IJ5基因之间并与其邻近序列组
成基因间隔序列（NBG+/P+B+G<, HQ;,+/，NOH）。NOH区段
受自然选择压力相对较小，具有丰富的变异。该区

段 ILMK图谱能够较好地反映出属、种和亲缘关系
很近的菌株间的差异。因而，近年来许多研究者已

将 NOH9ILMK分析用于微生物多样性研究［’］。
在传统的分类研究中，绿豆根瘤菌被划分于豇

豆杂族，分类地位模糊。绿豆根瘤菌以慢生根瘤菌

占优势，但包含了部分快生根瘤菌［%$，%%］。我国绿豆

品种及栽培环境的多样性决定了与之相互作用的绿

豆根瘤菌在分布上具有丰富的多样性。本研究利用

%"H /IJ5 ILMK分析、%"H /IJ5序列分析和 %"H9#0H



!"#$ %&’ ()"*"+,( 分析技术，系统考察了分离自
我国主要生态区域绿豆根瘤菌的遗传多样性及其在

根瘤菌系统发育中的地位及相互关系。本研究不仅

丰富了慢生根瘤菌的种质资源，而且为进一步确定

绿豆根瘤菌的系统分类地位提供了科学依据。

! 材料和方法

!"! 材料
!"!"! 菌株：在我国具有典型生态特征的区域采用
五点取样法采集土壤样品。以绿豆为捕获植物，以

土样悬液为接种剂，无菌砂培绿豆来捕获根瘤菌。

采集根瘤用 -./酒精浸泡 .012，再用 345/的升汞
灭菌 .012，无菌水洗涤 6 7 53次后用平板划线法分
离、并进一步纯化菌株，挑取单菌落，转接并保存于

89$斜面。根瘤菌的回接试验在双层砂钵中进行。
本研究通过比较接种供试根瘤菌植株与对照植株地

上部分干重来确定供试菌株的固氮有效性。具体操

作参照 8:2;等［5<］的方法。选取 ==个供试菌株及 .
株参比菌株进行研究见表 5。

表 ! 供试绿豆根瘤菌和参比菌株
>:?@A 5 !"#$% &%’"%(% !B1CD?1: :2E !AFA!A2GA HI!:12H

’I!:12H JDHI K@:2I &AD;!:KB1G:@ D!1;12
5L’ !"#$
;A2DIMKA:

5L’ !"#$ "+,(
K:IIA!2H?

%&’ "+,(
K:IIA!2H:

,8&5 !"#$% &%’"%(% ,1:2MN2;:2;，O1:2;HN，)B12: % $P$) 5
,8&< !"#$% &%’"%(% ,1:2MN2;:2;，O1:2;HN，)B12: % $P$) 55
,8&Q，,8&=，,8&5< !"#$% &%’"%(% ,1:2MN2;:2;，O1:2;HN，)B12: % $P$) 5<
,8&. !"#$% &%’"%(% ,1:2MN2;:2;，O1:2;HN，)B12: % $P$) 5=
,8&L !"#$% &%’"%(% ,1:2MN2;:2;，O1:2;HN，)B12: % $P$) =
,8&6 !"#$% &%’"%(% ,1:2MN2;:2;，O1:2;HN，)B12: % $P$) 5Q
,8&R !"#$% &%’"%(% ,1:2MN2;:2;，O1:2;HN，)B12: % $P$) L
,8&-，,8&53 !"#$% &%’"%(% ,1:2MN2;:2;，O1:2;HN，)B12: ! $$$$ 6
,8&55 !"#$% &%’"%(% ,1:2MN2;:2;，O1:2;HN，)B12: ! $$$$ R
SO5，SO<，SOQ，SO=，SO.，SOL，SO6，SOR，
SO-，SO53，SO55，SO5< !"#$% &%’"%(% ’B1BAC1，S12T1:2;，)B12: ! $$$$ -

JU5，JU<，JUQ !"#$% &%’"%(% J:2E:2，JA?A1，)B12: ! $$$$ L
JU= !"#$% &%’"%(% J:2E:2，JA?A1，)B12: % $P$) 5.
’)< !"#$% &%’"%(% 8::2，’1GBN:2 )B12: % $P$) Q
’)5，’)Q !"#$% &%’"%(% 8::2，’1GBN:2 )B12: ! $$$$ 53
&S5，&SQ，&S= !"#$% &%’"%(% &N1@12，&N:2;V1，)B12: " $)$$ 56
&S< !"#$% &%’"%(% &N1@12，&N:2;V1，)B12: %W $))$ .
&S. !"#$% &%’"%(% &N1@12，&N:2;V1，)B12: %W $))$ 5L
&X5，&X<，&XQ，&X=，&X. !"#$% &%’"%(% &N:2;CBDN，&N:2;ED2;，)B12: %W $))$ 5L
’OX5，’OX<，’OXQ !"#$% &%’"%(% ’B1T1:CBN:2;，JA?A1，)B12: % $P$) <
)&%’*&+",-."/0 1%2-$"3/0
Y’U$553 45*3"$6 0%7 Y21IAE ’I:IAH ! $$$$ 5R
)&%’*&+",-"./0 658%$""
Y’U$=L，Y’U$6L> 45*3"$6 0%7 Y21IAE ’I:IAH %W $))$ 5-
Y’U$RL 45*3"$6 0%7 Y21IAE ’I:IAH %W $))$ <3
)&%’*&+",-."/0 5"%-$"$#6$96
<<R5> 45*3"$6 0%7 )B12: ! $$$$ <5

: >BA 5L’ !"#$ ;A2DIMKA :2E %&’ "+,( K:IIA!2H !AK!AHA2I GD0?12:I1D2 DF !AHI!1GI1D2 K:IIA!2H D?I:12AE ?M A2CM0AH NHAEZ ? [:GB @AIIA! !AFA!H ID : !AHI!1GI1D2 K:IIA!2
D?I:12AE \1IB A2CM0AH :%6"，:+%#，:"$F#，:2E ;92#，!AHKAGI1]A@M，:2E IBA !AHI!1GI1D2 K:IIA!2 DF ) Z 1%2-$"3/0 Y’U$ 553 \:H :HH1;2AE $$$$ K:IIA!2Z

!"!"# 主要试剂和仪器：<%= 酶、限制性内切酶、
K9U5R*>载体（日本 >:^:":公司）；引物合成（上海
赛百盛基因技术有限公司）；胶回收试剂盒（上海华

舜生物工程有限公司）；()" 仪（美国 P1D*":E 公
司）；()"测序（北京三博远志生物有限责任公司）。
!"# 根瘤菌总 $%&的提取
供试菌株在 89$液体培养基中培养至对数期

后，离心收集菌体，经 ’>[缓冲液洗涤后，用 >[缓
冲液悬浮菌体；经 53/’U’裂解菌体后，加入蛋白酶
[至终浓度为 .3$;_0,，Q6‘保温至菌液透明；加入
.0D@_, #:)@a= 至终浓度为 50D@_,，混匀后加入等体
积苯酚*氯仿反复抽提至界面无蛋白；取上清液，经
乙醇沉淀、洗涤、干燥并溶解在低浓度 >[ 中，通过
PAGb0:2 UY*R33分光光度计定量后贮存备用。具体

36R 8Y$# >1:2*M12; 6( %5 Z _>3(% ;"3&-."-5-#"3% ?"$"3%（<33L）=L（L）



操作参照 !"#$等［%&］的方法。
!"# !$% &’() 基因 *+’,’-.*分析及序列分析
每 ’&!(扩增反应体系为：%& ) *+,,-. ’!(，/$01’

（’233415(）%!(，6789（%&33415(）&:;!(，引物 ,<%
（ 2=>00?@@880?80?@0@@0@?@?888?@8008??080
@?>;=，2&!3415(）&:2!(，引物 .<%（2=>000???@800@
@?088@@??@??8?@800@?00>;=，2&!3415(）&:2!(，
模板 <7@ 2&#$，!"# 酶（2A5!(）’A，加超纯水补足。
90B产物分别用 $"%"、$&"#、$’( ,#和 )*+#等
限制性内切酶在 ;CD下酶切，酶切产物经电泳、染
色后，采用 E46"F 凝胶成像系统记录 BG(9 指纹图
谱。根据 %HI .B7@基因 BG(9聚类分析结果，选取
代表菌株，90B扩增其 %HI .B7@基因，将扩增产物
克隆在 J/<%K>8载体上，转化大肠杆菌 <L2$，并测
定其全序列。代表菌株 (!?%& 和 ?M% 在 ?-#N"#F
的序列登录号分别为：<OPP’Q%’和 <OPP’Q%;。
!"/ !$%,0#% &’() 12% *+’,’-.*分析
利用特异性引物 JL.（2=>8?0??08??@80@00

80088>;=）和 J’;IB&%（2=>??08?08808@@?00 @@0>
;=）对供试菌株 %HI .B7@基因与 ’;I .B7@基因间的
R?I区段进行 90B扩增。其反应体系、扩增程序和
检测方法均与 %HI .B7@ 90B>BG(9分析相同。90B
扩增产物分别用 $"%"、$&"#、$’( ,#和 )*+#等
限制性内切酶酶切。酶切产物经 ’:&S琼脂糖凝胶
水平电泳后，用 E46"F凝胶成像系统记录数据。具
体操作参照 !"#$等［%’］的方法进行。
!"3 数据分析和处理
凝胶扫描成像系统摄取的凝胶图像经均一化处

理后，按有条带处以“%”表示、无条带处以“&”表示将
其转化为“&”和“%”数字符，再通过 78I!I @JJ1T-6
NT4UV"VTUVTWU软件进行相似性分析，并利用平均连锁
法（A9?/@）进行聚类分析，并将结果转化为树状图
谱。利用 NT4X6TV 软件对供试菌株和参比菌株
%HI .B7@基因序列进行 @1T$#3-#V分析，再利用 /-$"
软件进行 7-T$Y*4.>Z4T#T#$分析，并生成系统发育树。

0 结果和分析

0"! !$% &’() *+’,’-.*聚类分析
本研究以 ,<%和 .<%为引物，对供试 PP株绿豆

慢生根瘤菌和 2株参比菌株的 %HI .B7@区段进行
特异性地扩增，扩增产物的大小均约 %:2F*。利用
$"%"、$&"#、$’( ,#和 )*+# P 种限制性内切酶
分别对扩增的 %:2F*片段进行了酶切分析，经电泳
产生了较丰富的谱带类型。利用 A9?/@法进行聚

类分析生成的树状图谱（图 %）。由图 % 可见：所有
供试菌株在 CHS的相似性聚为 ; 个类群。群#由
(!?%等 %;株供试绿豆慢生根瘤菌组成，该群菌株
在系统发育上相对独立，其 BG(9 图谱明显不同于
其它供试菌株和参比菌株，而单独聚为一群，属于

%HI .B7@ BG(9基因型#。群%由 [\%等 ’%株绿豆
慢 生 根 瘤 菌、, ] -"+.(’/01 AI<@%%& 和 , ]
2’".(’(3%(*% ’’K%8 组成，属于基因型%。群"在相
关系数为 &:KH2 时再分为亚群 % 和亚群 ’ 两个亚
群。亚群 %中包含 ?[%等 ;株菌株，属于基因型"。
亚群 ’由自广州和广西分离的 ?[;等 C个菌株、, ]
%24"(’’ AI<@PH、AI<@CH 和 AI<@KH 等组成，属于基
因型&。
0"0 !$% &’()基因序列分析
在 %HI .B7@ 基因 BG(9聚类分析的基础上，选

取 ?M%和 (!?%& 为代表菌株，测定了 %HI .B7@ 全
长约 %:2F* 的 <7@序列。代表菌株 (!?%& 和 ?M%
在 ?-#N"#F 的序列登录号分别为：<OPP’Q%’ 和
<OPP’Q%;。经 NT4X6TV 软件对代表菌株和参比菌株
的 %HI .B7@序列进行 7-T$Y*4.>Z4T#T#$分析生成的反
映供试菌株与参比典型菌株间系统发育关系的聚类

图见图 ’。
由图 ’可见，供试绿豆慢生根瘤菌与参比菌株

在系统发育上分为两大类群，代表菌株 ?M% 和
(!?%&序列的 %HI .B7@ 差异明显，其中代表菌株
(!?%&与参比菌株 , ] -"+.(’/"01 和 , ] 2’".(’(3%(*%
聚为一大群，它们的 %HI .B7@序列高度相似，序列
间差异小于 %S，表明%HI .B7@ BG(9基因型#和%
所属的菌株在系统发育地位上与 , ] -"+.(’/01 和
, ] 2’".(’(3%(*% 相近。代表菌株 ?M%与参比菌株 , ]
%24"(’’ 聚为另一类，其序列差异小于 %S。表明
%HI .B7@ BG(9 基因型"和 R^ 所属的菌株在系统
发育上属于 , ] %24"(’’。
0"# !$%,0#% &’() 12% *+’,’-.*分析
以 JL.和 J’;IB&%为引物对供试菌株和参比菌

株的 %HI>’;I .B7@ R?I进行了 90B扩增，所有供试
绿豆根瘤菌和参比菌株的 R?I 大小均为 %:KF* 左
右。分别用限制性内切酶 $"%"、$&"#、$’( ,#和
)*+#对 90B产物进行酶切分析，再按 A9?/@法进
行聚类分析，生成的树状图谱见图 ;。由图可见：在
K&S的相似性水平上，供试菌株可以分为 @和 N两
群，群 @包括 ;P株来自不同地域的供试菌株与参比
菌 株 , ] -"+.(’/01 AI<@%%& 和 , ] 2’".(’(3%(*%
’’K%8。在 K2S的相似性水平上，@群可再分为@#、

%CK袁天英等：我国主要生态区域绿豆慢生根瘤菌的遗传多样性和系统发育研究 ] 5微生物学报（’&&H）PH（H）



图 ! 供试菌株 !"# $%&’基因 %()*分析树状图和酶切图谱
!"#$% &’()* +,-+./#.01 #,-,.02,+ 3./1 24, %56 .78* #,-, 7!9’ 3"-#,.:."-2; 0-+ 24, %56 .78* ’<7=7!9’ :022,.-; /3 24, .,:.,;,-202">,; :./+?@,+

AB 3/?. ,-CB1,;$ *：!"#3!；D：!$%"；<：!&$!；E：’()! $ 9"-, %：9F(%；G：GGH%I；J：&6E*%%K；L：MN%；O：(M%；5：(MG；P：&6E*P5Q

图 + 供试菌株 !"# $%&’基因序列聚类图
!"#$G E,-+./#.01 /3 ;2.0"-; #,-,.02,+ AB 8,"#4A/.=R/"-"-# 1,24/+$ S"1?.0=G +";20-@,; T,., +,.">,+ 3./1 0 +";20-@, 102."U 2/ @/-;2.?@2 0-

/:2"10V ?-.//2,+ 2.,, ?;"-# 24, 8,"#4A/?.=R/"-"-# 1,24/+$ 8?1A,.; "- 24, :0.,-24,;"; 0., 24, (,-D0-W 0@@,;;"/- -?1A,. /3 24, ;,X?,-@,;$

*#和 *" J个亚群。*!和 *"亚群分别由 5株来
自连云港和石家庄以及 P株来自连云港和邯郸的菌
株组成，系统发育分析表明，*!和 *"亚群与 * $
+$),#"-./ 和 * $ 0"$,#"#1%#(% 在系统发育上具有一定
的差异。*#亚群由 G% 株来自我国新疆等地的菌
株以及 * $ +$),#"-./ 和 * $ 0"$,#"#1%#(% 的参比菌株
组成。本结果与依 %56 .78* ’<7=7!9’ 的分群一
致，*群菌株由 %56 .78*=7!9’分群中的群 Y和群#
组成。D群为分离自我国南方广西和广东的菌株，
它们在 HLQPZ的相似水平上仍然与参比菌株 * $

%02$#"" 的代表菌株 &6E*L5、&6E*P5 和 &6E*H5 聚
为一类，与 %56 .78* ’<7=7!9’分类基本相一致。
供试菌株的分群具有较为明显的地域特征：属

于 * $ %02$#"" 的菌株均分离自我国南部的广西和广
东，来自新疆的绿豆慢生根瘤菌也在 [LQ[Z的相似
水平上全部聚在一起，而自华北平原地带的邯郸和

连云港等地分离的菌株在亲缘关系上接近。与依

%56 .78* ’<7=7!9’的分群相比，Y(6 7!9’ 的聚类
结果表现出更丰富的遗传多样性。

GPH F&*8 I"0-=B"-# %3 $0 $ \4-3$ ’"-5,6",0,1"-$ 7"#"-$（GKK5）L5（5）



图 ! 供试菌株 "#$%&!$ ’()* +,$ (-./分析的树状图和酶切图谱
!"#$% &’()* +,-+./#.01 #,-,.02,+ 3./1 24, 56789%7 .:;* <(7 :!=’ 3"-#,.>."-2? 0-+ 24, 56789%7 .:;* <(7 :!=’ >022,.-? /3

24, .,>.,?,-202"@,? >./+AB,+ CD 3/A. ,-ED1,?$ *：!"#!；F：!$"!；G：!%&3!；H：’()!；="-, 5：=I(5；

9：&7H*55J；%：KL5；M：99N5O；P：=I(；6：(K5；Q：(R5；N：&7H*Q6S

! 讨论
传统上，对根瘤菌多样性和分类的研究大都建

立在形态、生理生化等表型特征基础上。与表型变

异相比，作为分子时钟的 567 .:;*序列更稳定、精
确地记录着生物体的进化史［5%］。随着现代生物技

术的发展，以分子生物学为主要手段、以基因型和遗

传多态性为基础的系统发育法正被广泛采用［5M］。

本研究采用 567 .:;* :!=’ 和序列分析技术、5678
9%7 .:;* :!=’技术对供试菌株的遗传多样性和系
统发育进行了系统研究。

本研究的 567 .:;* ’G:8:!=’分析结果表明：
供试绿豆慢生根瘤菌分为三大群，属于群 <的菌株
主要来自连云港和石家庄；群"的菌株包括分离自
新疆的所有菌株和其他地方的部分菌株，它们在系

统发育上与 * $ +"),&%-./ 和 * $ 0%",&%&1#&(# 亲缘关
系较近；群#为分离自我国南方广东与广西的菌株
和 * $ #02"&% 的代表菌株，在 N6SPT相似性水平下又

可以分为两个亚群。

由 56789%7 .:;* <(7 ’G: :!=’分析结果可见：
供试菌株的聚类与 567 .:;* ’G:8:!=’分析大体一
致，与 * $ #02"&%% 的代表菌株聚在一起的 F群供试
菌株均分离自南方如广西和广东，群 * 包括 * $
+"),&%-./ &7H*55J、* $ 0%",&%&1#&(# 99N5O。和其余供

试菌株，相当于 567 .:;* ’G:8:!=’ 中的群 <和群
"。但由聚类结果可以看出：与 567 .:;* ’G:8
:!=’相比，<(7 ’G: :!=’提供了更高的解析度，供
试菌株和参比菌株共分为 95种 <(7 :!=’型，在系
统发育上表现出更加丰富的遗传多样性。

地理位置和气候环境是影响根瘤菌多样性的重

要因素，我国新疆属于典型的干旱和半干旱气候特

征［5P］，每一绿洲农业生态系统相对独立，不同地区

根瘤菌间很少有机会接触，由于受长期的地域隔离，

很少有机会与其他地区的根瘤菌接触，也很难有遗

传物质的交换。形成了分离自该地区的根瘤菌的遗

传相似性很高，而与其它地区的菌株远缘的特

%QN袁天英等：我国主要生态区域绿豆慢生根瘤菌的遗传多样性和系统发育研究 $ U微生物学报（9JJ6）M6（6）



点［!"］。由 !"# $%&’ %()* 和 !"#+,-# $%&’ %()*树
状图谱可知：分离自新疆的根瘤菌分别聚在 !"#
$%&’基因型!和 ./# %()*基因型 0。分离自广西
和广东的菌株，同样由于我国南部丘陵地带的地理

隔离因素，在两类分型中均分别独立地聚为一群。

而其它地理来源的菌株多样性较为丰富，如分离自

四川和河北菌株的遗传型特征较其它地区菌株的差

异较大。

参 考 文 献

［ !］ 12$345 678 9$45:;<$ 2; !"#$%&#’( )*+%,#-’( =>?@4545 !0AB C2
./*01/"#$%&#’( )*+%,#-’( D<58 &2E8，4 D<5>: 2; :F2G+D$2GH5D，$22C
523>F< I4?C<$H4 ;$2J F<D>JH52>: KF45C:8 2,3 4 5163 .*-37/#%8，!0A,，
!"：!-" L !-0M

［ ,］ N2FFH: ’=，OF22: PQ，QFR45 /Q8 6&’+6&’ @SI$H3HT4CH25 :C>3H<:
!"#$%#&’( )*+%,#-’( 453 $<F4C<3 %@HT2IH4?<4<8 4 97,73#- :#-/%&#%8，
!0A!，#"!：,!U L ,,,M

［ -］ O>SR<534FF )6，#4T<54 =，6<EH5< 9Q，73 *8 8 /<5<CH? 3HE<$:HCS H5
./*01/"#$%&#’( )*+%,#-’( 12$345 !0A, 453 4 K$2K2:4F ;2$
./*01/"#$%&#’( 78;*,## :K8 52G8 <*, 4 :#-/%&#%8，!00,，!$：UB!
L UBUM

［ V］ W> )，/< 7，/>H X，73 *8 8 ./*01/"#$%&’( 8#*%,#,=7,67 :K8 52E8，
H:2F4C<3 ;$2J C@< $22C 523>F<: 2; :2SI<45:8 2,3 4 5163 >?%8 :#-/%&#%8，
!00U，%&：,!, L ,!YM

［ U］ Z42 XZ，O45 ()，P45D Q9，73 *8 8 7@4$4?C<$HT4CH25 2; $@HT2IH4 C@4C
523>F4C< F<D>J< :K<?H<: 2; C@< D<5>: @76+707$* 453 3<:?$HKCH25 2;
./*01/"#$%&#’( 1’*,(#,=7,67 :K8 &2E8 8 2,3 4 5163 >?%8 :#-/%&#%8，
,BB,，&"（"）：,,!0 L ,,-B 8

［ "］ %HE4: %，PHFF<J: ’，*4F2J2 1)，73 *8 8 ./*01/"#$%&#’( &73*7 :K8

52E8，H:2F4C<3 ;$2J $22C: 2; .73* ?’8=*/#6 4;;<?C<3 IS C>J2>$+FHR<
3<;2$J4CH25:8 2,3 4 5163 >?%8 :#-/%&#%8，,BBV，&%：!,Y! L !,YU8

［ Y］ [H5><:4 *， )<25+=4$$H2: \， #HFE4 7， 73 *8 8 ./*01/"#$%&#’(
-*,*/#7,67 :K8 52E8，45 4?H3+C2F<$45C <532:SJIH25C C@4C 523>F4C<:
<53<JH? D<5H:C2H3 F<D>J<:（*4KHFH252H3<4<：/<5H:C<4<）;$2J C@<
7454$S .:F453:， 4F25D GHC@ ./*01/"#$%&#’( )*+%,#-’( IE8
D<5H:C<4$>J，./*01/"#$%&#’( D<52:K<?H<: 4FK@4 453 ./*01/"#$%&#’(
D<52:K<?H<: I<C48 2,3 4 5163 >?%8 :#-/%&#%8，,BBU，&&：U"0 L UYUM

［ A］ 7@<5 PW，Z45 /N，)H 1)8 &>J<$H?4F C4]252JH? :C>3S 2; ;4:C+
D$2GH5D :2SI<45 $@HT2IH4 453 4 K$2K2:4F C@4C !"#$%&#’( A/70## I<
4::HD5<3 C2 5#,%/"#$%&#’( =7, 8 ,%? 8 8 2,3 4 5163 .*-37/#%8，!0AA，
!$：-0, L -0YM

［ 0］ />$$F< [8 9@< $2F< 2; $<?2JIH54CH25 453 J>C4CH25 H5 !"#+,-# $6&’
:K4?<$ $<4$$45D<J<5C:8 97,7，!000，"!$：,V! L ,U,8

［!B］ 林德球，黄 才，王 黎 8 旋扭山绿豆快生型根瘤菌不结瘤
突变株的分离 8 微生物学通报，!00-，’：Y L 0M

［!!］ /<$J452 \/，\<554 *，\2:C4::2 ()，73 *8 8 %()* 454FS:H: 2; C@<
$%&’ 2K<$25 2; 4 =$4THFH45 ?2FF<?CH25 2; I$43S$@HT2IH4F :C$4H5: ;$2J
-- F<D>J< :K<?H<:8 2,3 4 5163 >?%8 :#-/%&#%8，,BB"，&’：,!Y L ,,0M

［!,］ Z45D 1O，WH< ()，X2> 1， 73 *8 8 *2FSK@4:H? ?@4$4?C<$H:CH?: 2;
I$43S$@HT2IH4 H:2F4C<3 ;$2J 523>F<: 2; K<45>C（B/*-"#6 "1+%=*7*）H5
7@H548 5%#8 .#%8%&1 C .#%-"7(#63/1，,BBU，!(：!V! L !U-M

［!-］ X>?R<$R453F Q，*4>FH5D )8 \2F<?>F<: 4: 32?>J<5C: 2; <E2F>C254$S
@H:C2$S8 4 D"7%/ .#%8，!0"U，$：-UY L -""8

［!V］ 冯瑞华 8 慢生型大豆根瘤菌的遗传多样性研究 8 应用与环境
生物学报，,BBB，’（,）：!Y" L !A!M

［!U］ 62GFH5D 6&8 72JK<CHCH25 ;2$ 523>F4CH25 2; F<D>J<:8 B,,’ !7?
:#-/%&#%8，!0A"，%)：!-! L !UYM

［!"］ 孟颂东，关桂兰，黄锡坚 8 新疆土著大豆根瘤菌种群遗传结
构的初步分析 8微生物学通报，,BB!，"$（"）：!B L !V8

*+,-./0 12 3/2/+.4 -.5/60.+7 82- 9:7;13/27 1< 0;1=+361=.23 6:.>1?.8 .01;8+/-
<61@ !"#$% &%’"%(% 8+ @8.2 /41+79/0 1< A:.28

Z^’& 9H45+SH5D!，Z’&/ 1H45D+R<,，XN’&/ P<H+C42!，XN_^ 1>5+?@>!!
（! 53*37 E71 @*&%/*3%/1 %A B=/#-’83’/*8 :#-/%&#%8%=1，F’*$"%,= B=/#-’83’/*8 G,#?7/6#31，H’"*, V-BBYB，<"#,*）
（, <%887=7 %A @#A7 5-#7,-7 *,0 D7-",%8%=1，F’*$"%,= G,#?7/6#31 %A 5-#7,-7 *,0 D7-",%8%=1，H’"*, V-BBYV，<"#,*）

B?0+684+：#C>3H<: 25 D<5<CH? 3HE<$:HCS 453 K@SF2D<5S 2; :F2G+D$2GH5D $@HT2IH4 H:2F4C<3 ;$2J I#=,* /*0#*3* 4C J4H5
<?2CSK<: 2; 7@H54 G<$< ?253>?C<3 IS >:H5D !"# $%&’ D<5< *7%+%()*，!"# $%&’ D<5< :<‘><5?H5D 453 !"#+,-# $%&’
./# *7%+%()* 4::4S: 8 %<:>FC: 2; !"# $%&’ D<5< *7% %()* 454FS:H: $<E<4F C@4C 4FF C@< :C$4H5: C<:C<3 4$< ?F>:C<$<3 H5C2
C@$<< D$2>K: 4C C@< :HJHF4$HCS 2; Y"a 8 /$2>K" ?25C4H5: !- :F2G+D$2GH5D $@HT2IH4 C<:C<3 H5?F>3H5D )Z/!；/$2>K !
?25:H:C: 2; ,! :C$4H5: C<:C<3 453 C@< CSK< :C$4H5: 2; . 8 )*+%,#-’( 453 . 8 8#*%,#,=7,67，453 !B C<:C<3 :C$4H5: H:2F4C<3 ;$2J
/>45D325D，/>45D]H 453 C@< CSK< :C$4H5 2; . 8 78;*,## 8 ?2JK2:< /$2>K# 8 9@< $<:>FC: 2; !"#+,-# $%&’ ./# *7%+%()*
:@2G C@4C :C$4H5: C<:C<3 ?2>F3 I< 3HEH3<3 H5C2 ’ 453 = D$2>K:，G@H?@ ?2>F3 I< ?2$$<:K253<5CFS :>I3HEH3<3 H5C2 ’"，’
!，’#，=. 453 =! :>ID$2>K: 4C C@< :HJHF4$HCS 2; AUa 8 72JK4$<3 GHC@ !"# $%&’ *7%+%()*，./# %()* 4::4S :@2G
@HD@<$ $<:2F>CH25，:C$4H5: 453 $<;<$<5?< :C$4H5: C<:C<3 ?45 I< 3HEH3<3 H5C2 ,! ./# %()* K4CC<$5: 8 9@< :C$4H5: H:2F4C<3 ;$2J
WH5bH45D，/>45D325D 453 />45D]H $<DH25: :@2G 2IEH2>: D<2D$4K@H?4F <;;<?C 25 D<5<CH? 3HE<$:HCS 8
C/7=16-0：#F2G+D$2GH5D $@HT2IH4；!"# $%&’ *7%+%()*；!"#+,-# $%&’ ./# *7%+%()*

(2>534CH25 HC<J：O<S *$2b<?C 2; 7@H5<:< &4CH254F *$2D$4J: ;2$ (>534J<5C4F %<:<4$?@ 453 6<E<F2KJ<5C（BB!7=!BA0）；_K<5 (2>534CH25 2; &4CH254F )4I2$4C$S
2; ’D$H?>FC>$< \H?$2IH2F2DS
!72$$<:K253H5D 4>C@2$ 8 9<F：A"+,Y+AY,A!"AU；(4]：A"+,Y+AY,AB"YB；Q+J4HF：T@2>b>5?@>cJ4HF 8 @T4>8 <3>8 ?5
%<?<HE<3：!" \4$?@ ,BB"d’??<KC<3：-! \4S ,BB"d%<EH:<3：V 1>5< ,BB"

VYA Z^’& 9H45+SH5D 73 *8 8 dB-3* :#-/%&#%8%=#-* 5#,#-*（,BB"）V"（"）




