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摘要:【目的】应用简单序列重复区间( inter-simple sequence repeats，ISSＲ)分子标记技术对全国主要香蕉产
区 95 个香蕉枯萎病菌菌株进行 ISSＲ 分析，了解其遗传多样性，为香蕉品种的合理布局及枯萎病的防治提供
理论依据。【方法】选用 8 条引物，对香蕉枯萎病菌进行 ISSＲ-PCＲ 分析，采用 NTSYSpc v2. 10e 软件分析其
遗传结构。【结果】从 33 条随机引物中筛选出 8 条重复性好、特异性高的引物，共产生 52 个 ISSＲ 分子标
记，其中 92. 3%的片段具有多态性。菌株间的 Nei 遗传距离 (D)为 0. 57 － 1. 00，供试菌株以遗传距离为
0. 68 阀值可以分为 A、B、C、D、E、和 F 共 6 个类群，所占的比例分别为 51. 06%、5. 20%、2. 08%、39. 58%、
1. 04%、1. 04%。【结论】病原菌菌株间的遗传变异很大，差别很明显，ISSＲ 聚类组群的划分与病原菌的寄
主和小种有很明显的相关性。
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香蕉(Musa spp． )是仅次于柑橘的世界第二大
水果，也是仅次于水稻、小麦和玉米的世界第四大粮
食作物，全球共有 130 多个国家和地区种植［1］。由
尖孢镰刀古巴专化型 ( Fusarium oxysporum f． sp．
cubense) 引 起 的 香 蕉 枯 萎 病 ( Fusarium wilt of
banana)是世界性的毁灭性病害，目前，该病原菌共
发现 4 个小种:1 号小种世界性分布，为害粉蕉、大
密哈等香蕉品系，但不感染 Cavendish 类香蕉;2 号
小种分布于中美洲地区，为害杂种三倍体的 Bluggoe
及近缘品种和部分 Jamaica 品种;3 号小种仅为害蝎
尾蕉属(Heliconia spp． )植物;4 号小种几乎遍布世
界香蕉种植区，不仅为害 Cavendish 类香蕉，还能为
害 1 号、2 号小种所能侵染的所有品种，毒性大，目

前尚无免疫的栽培品种［2］。研究表明，香蕉枯萎病
菌致病力分化十分明显［3］和遗传间变异比较丰
富［4］。因此，研究该病原菌不同小种遗传多样性，
明确其小种类型，鉴别优势小种及其致病力的强弱
等，对保护我国香蕉产区的安全意义重大。目前，对
该病原菌遗传多样性研究的报道不少，但未见对我
国较全面收集菌株的报道。如，1995 年 Bentley
等［5］对来自全球 42 个香蕉枯萎病菌(1、2 和 4 号小
种)菌株进行了 ＲAPD 分析，其中来自中国的菌株
仅涵盖台湾;2005 年谢艺贤［6］、漆艳香［2］等对来自
海南、广东的 18 个香蕉枯萎病菌菌株(1 和 4 号小
种)进行了 ＲAPD 分析，在 0. 19 的遗传距离水平
上，来自海南省的 1 号小种和 4 号小种分别聚为不
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同的 ＲAPD 组，同样，来自广东省的不同小种也分别
聚在不同的 ＲAPD 组;2009 年廖林凤［7］等对来自广
东和广西的 30 个香蕉枯萎病病原菌进行 ＲAPD 分
析，在遗传相似系数 0. 67 时，供试菌株可分为 2 个
ＲAPD 群，即 1 号小种和 4 号小种分别聚为 1 个
ＲAPD 群;2012 年汤浩［8］等对 17 个来自珠海地区的
香蕉枯萎病菌进行 AFLP 分析所得结果与廖林凤的
一致，即 1 号小种和 4 号小种分别聚为一类。虽有
关于我国香蕉种植区枯萎病菌遗传分化的报道，但
对我国整个香蕉种植区枯萎病菌遗传多态性系统研
究尚未见报道，且国内外尚未见文献报道采用 ISSＲ
分子标记技术研究香蕉枯萎病病原菌的遗传变异
性。为探索不同地区间香蕉枯萎病菌的遗传关系，
本试验采集中国广东、广西、福建、云南和海南等 5
个主要香蕉种植区枯萎病菌菌株，采用 ISSＲ 技术分
析不同来源菌株的遗传多态性，对制定有效防控策
略和采取合理防治措施具有重要理论指导意义。

1 材料和方法

1. 1 供试菌株
香蕉枯萎病菌:自 2001 年 12 月至 2010 年 1

月，采集自我国香蕉主产区福建、广东、广西、海南和
云南等 5 省区 95 个香蕉枯萎病菌菌株，单孢分离纯
化、鉴定保存，部分菌株为福建省农业科学院刘波研
究 员 ( 菌 株 编 号 为: FOC118-FOC121，FOC123-
FOC126)、广东省华南农业大学姜子德教授(菌株编
号为:FOC018、FOC038)、广东省农业科学院果树研
究所李春雨博士(菌株编号为:FOC108-FOC117)和
广西壮族自治区农业科学院微生物所付岗博士(菌
株编号为:FOC131-FOC136)交流所得;西瓜枯萎病
菌［Fusarium oxysporum f． sp． niveum (E． F． Smith)
Snyder et Hamsen］，由中国热带农业科学院郑肖兰
博士惠赠。菌株相关信息见表 1。
1. 2 病原菌基因组 DNA 的提取

将适量病原菌接种于 PD 培养液、28℃培养 7 d
后，无菌纱布过滤培养液获得病原菌的菌丝体，并用
无菌蒸馏水冲洗菌丝 2 次，干燥冷冻备用。参照
Biomiga 真菌 DNA 提取试剂盒说明书提取 gDNA。取
适量 gDNA 进行琼脂糖凝胶电泳，检测 DNA 质量。
1. 3 ISSＲ 反应体系和反应参数

经筛选最佳反应体系为:25 μL 的 PCＲ 反应体

系中，1. 0 U Taq DNA 聚合酶 0. 15 μL，15 ng 模板
DNA 1μL，0. 15 mmol /L dNTP 2. 0 μL，1. 5 mmol /L
MgCl2 3 μL，10 μmol /L 引物 1 μL。PCＲ 扩增条件:
94℃预变性 5 min;94℃变性 30 s，梯度 PCＲ 仪筛选
最适退火温度 48 － 57. 1℃ 退火 45 s，72℃ 延伸
1. 5 min，40 个循环;72℃延伸 10 min。
1. 4 ISSＲ 引物筛选

参考文献［9］选取常用于真菌遗传变异研究的
33 条 ISSＲ 引物，选取 5 个 1 号小种菌株 (菌株编
号:FOC018、FOC019、FOC095、FOC126、FOC133) 和
5 个 4 号小种菌株 (菌株编号: FOC037、FOC038、
FOC049、FOC125、FOC199 ) 的 gDNA 等量混合成
DNA 模板，在 25 μL 反应体系中进行扩增筛选，从
供试 33 个引物中筛选扩增条带较多、信号强、背景
清晰的引物，用于全部 DNA 样品的扩增。
1. 5 病原菌 ISSＲ-PCＲ 扩增反应

根据前期实验筛选 ISSＲ 引物、最佳反应体系和
PCＲ 扩增条件，分别使用 8 条 ISSＲ 引物对 95 个香蕉
枯萎病病原菌菌株和 1 个来自海南省的西瓜枯萎病
病原菌菌株进行 PCＲ 扩增，并电泳检查实验结果。
1. 6 数据分析

数据分析主要采用分析软件依据分子标记的迁
移率及其有无统计二元数据(条带有记为 1、无记为
0)计算相关参数。软件 NTSYSpc v2. 10e［9］可以分
析种内菌株间 Nei 遗传距离［10］，再由 Nei 遗传距离
构建种内菌株间的 UPGMA 聚类图。

2 结果和分析

2. 1 ISSＲ 引物的筛选
对 33 条 ISSＲ 引物的 PCＲ 扩增产物，经 1. 2%

琼脂糖凝胶电泳检查经梯度 PCＲ 仪所扩增的产物，
结果显示:供试的 33 条 ISSＲ 引物多数能够对供试
的香蕉枯萎病病原菌 1 号小种和 4 号小种的混合
gDNA 扩增出条带，但条带的数量、清晰度以及是否
有拖尾等方面有很明显的差异，有些引物的扩增产
物拖尾十分严重，难以清晰地辨别条带数量，如
UBC819、UBC820、UBC821 和 UBC835 等;而有些引
物则扩增的条带十分稀少，如 UBC841 和 UBC851
等。供 试 的 33 条 ISSＲ 引 物 中 有 8 条 引 物
( UBC801、UBC811、UBC825、UBC826、UBC827、
UBC835、UBC856 和 UBC889)能够对混合的病原菌
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DNA 扩增出条带清晰度高、多且均为分布、无拖尾
以及所扩增出的片段大小跨度合理，8 条 ISSＲ 引物

在所确定的最佳退火温度的 ISSＲ-PCＲ 扩增结果见
图 1。

表 1． 供试菌株信息
Table 1． Information of tested isolates

Code Source Host Ｒace Pathogenicity ISSＲ group Code Source Host Ｒace Pathogenicity
ISSＲ

group
FOC001-F-1-M Dongfang，Hainan Dwarf banana 1 Middle AⅠ
FOC004-F-1-M Sanya，Hainan Dwarf banana 1 Middle AⅠ
FOC005-F-1-S Sanya，Hainan Dwarf banana 1 Strong AⅠ
FOC009-F-1-M Danzhou，Hainan Dwarf banana 1 Middle AⅠ
FOC011-F-1-W Danzhou，Hainan Dwarf banana 1 Weak AⅠ
FOC013-F-1-M Baisha，Hainan Dwarf banana 1 Middle AⅠ
FOC014-F-1-M Dongfang，Hainan Dwarf banana 1 Middle AⅠ
FOC016-F-1-M Haikou，Hainan Dwarf banana 1 Middle AⅠ
FOC017-F-1-M Haikou，Hainan Dwarf banana 1 Middle AⅠ
FOC018-F-1-S South China Agric． Univ． Dwarf banana 1 Strong AⅠ
FOC019-F-1-S Haikou，Hainan Dwarf banana 1 Strong AⅠ
FOC021-F-1-S Fujian Dwarf banana 1 Strong AⅠ
FOC051-F-1-S Hekou，Yunnan Dwarf banana 1 Strong AⅠ
FOC066-F-1-M Qionghai，Hainan Dwarf banana 1 Middle AⅠ
FOC108-F-1-M Zhongshan，Guangdong Dwarf banana 1 Middle AⅠ
FOC119-F-1-W Zhangzhou，Fujian Dwarf banana 1 Weak AⅠ
FOC126-F-1-M Zhangzhou，Fujian Dwarf banana 1 Middle AⅠ
FOC131-F-1-M Nanning，Guangxi Dwarf banana 1 Middle AⅠ
FOC132-F-1-S Pubei，Guangxi Dwarf banana 1 Strong AⅠ
FOC134-F-1-S Nanning，Guangxi Dwarf banana 1 Strong AⅠ
FOC142-F-1-S Wanning，Hainan Dwarf banana 1 Strong AⅠ
FOC144-F-1-S Lingshui，Hainan Dwarf banana 1 Strong AⅠ
FOC-151-F-1-M Wuzhishan，Hainan Dwarf banana 1 Middle AⅠ
FOC162-F-1-S Qiongzhong，Hainan Dwarf banana 1 Strong AⅠ
FOC174-F-1-S Ledong，Hainan Dwarf banana 1 Strong AⅠ
FOC175-F-1-M Baoting，Hainan Dwarf banana 1 Middle AⅠ
FOC189-F-1-S Chengmai，Hainan Dwarf banana 1 Strong AⅠ
FOC190-F-1-M Baisha，Hainan Dwarf banana 1 Middle AⅠ
FOC191-F-1-S Qiongzhong，Hainan Dwarf banana 1 Strong AⅠ
FOC212-F-1-S Dingan，Hainan Dwarf banana 1 Strong AⅠ
FOC216-F-1-S Qionghai，Hainan Dwarf banana 1 Strong AⅠ
FOC222-F-1-S Wenchang，Hainan Dwarf banana 1 Strong AⅠ
FOC225-F-1-M Wenchang，Hainan Dwarf banana 1 Middle AⅠ
FOC232-F-1-S Wenchang，Hainan Dwarf banana 1 Strong AⅠ
FOC234-F-1-S Wenchang，Hainan Dwarf banana 1 Strong AⅠ
FOC235-F-1-M Wenchang，Hainan Dwarf banana 1 Middle AⅠ
FOC240-F-1-S Lingao，Hainan Dwarf banana 1 Strong AⅠ
FOC248-F-1-S Danzhou，Hainan Dwarf banana 1 Strong AⅠ
FOC007-F-4-M Changjiang，Hainan Dwarf banana 4 Middle AⅠ
FOC050-F-4-W Mengla，Yunnan Dwarf banana 4 Weak AⅠ
FOC110-F-4-W Shunde，Guangdong Dwarf banana 4 Weak AⅠ
FOC136-B-4-W Pubei，Guangxi Brazilian banana 4 Weak AⅠ
FOC125-B-4-W Xianyou，Fujian Brazilian banana 4 Weak AⅠ
FOC145-F-4-W Ledong，Hainan Dwarf banana 4 Weak AⅠ
FOC149-F-4-W Baoting，Hainan Dwarf banana 4 Weak AⅠ
FON-W Hainan Watermelon - - AⅠ
FOC095-F-1-M Jinghong，Yunnan Dwarf banana 1 Middle AⅡ
FOC133-F-1-M Nanning，Guangxi Dwarf banana 1 Middle AⅡ

FOC111-F-4-M Yunfu，Guangdong Dwarf banana 4 Middle AⅡ
FOC140-F-4-M Wenchang，Hainan Dwarf banana 4 Middle B

FOC196-F-4-W Sanya，Hainan Dwarf banana 4 Weak B

FOC202-F-4-W Qiongzhong，Hainan Dwarf banana 4 Weak B

FOC220-F-4-W Qionghai，Hainan Dwarf banana 4 Weak B

FOC247-F-4-W Danzhou，Hainan Dwarf banana 4 Weak B

FOC163-F-1-M Tuenchang，Hainan Dwarf banana 1 Middle C

FOC150-B-4-W Baoting，Hainan Brazilian banana 4 Weak C

FOC020-F-1-S Sanming，Fujian Dwarf banana 1 Strong DⅠ
FOC047-B-4-S Zhongshan，Guangdong Brazilian banana 4 Strong DⅠ
FOC070-B-4-S Dongguan，Guangdong Brazilian banana 4 Strong DⅠ
FOC091-B-4-M Xuwen，Guangdong Brazilian banana 4 Middle DⅠ
FOC092-B-4-M Leizhou，Guangdong Brazilian banana 4 Middle DⅠ
FOC113-B-4-S Zhaoqing，Guangdong Brazilian banana 4 Strong DⅠ
FOC115-B-4-S Huizhou，Guangdong Brazilian banana 4 Strong DⅠ
FOC022-B-4-S Changjiang，Hainan Brazilian banana 4 Strong DⅡ
FOC034-B-4-S Sanya，Hainan Brazilian banana 4 Strong DⅡ
FOC036-B-4-S Chengmai，Hainan Brazilian banana 4 Strong DⅡ
FOC037-B-4-S Haikou，Hainan Brazilian banana 4 Strong DⅡ
FOC038-B-4-S South China Agric． Univ． Brazilian banana 4 Strong DⅡ
FOC043-B-4-S Ledong，Hainan Brazilian banana 4 Strong DⅡ
FOC049-F-4-W Hekou，Yunnan Dwarf banana 4 Weak DⅡ
FOC053-B-4-S Dongfang，Hainan Brazilian banana 4 Strong DⅡ
FOC056-B-4-S Sanya，Hainan Brazilian banana 4 Strong DⅡ
FOC077-B-4-M Baisha，Hainan Brazilian banana 4 Middle DⅡ
FOC088-B-4-S Xuwen，Guangdong Brazilian banana 4 Strong DⅡ
FOC090-B-4-S Lingao，Hainan Brazilian banana 4 Strong DⅡ
FOC105-B-4-M Wuming，Guangxi Brazilian banana 4 Middle DⅡ
FOC107-B-4-S Wanning，Hainan Brazilian banana 4 Strong DⅡ
FOC109-B-4-W Guangdong Brazilian banana 4 Weak DⅡ
FOC112-F-4-S Huizhou，Guangdong Dwarf banana 4 Strong DⅡ
FOC114-B-4-S Guangzhou，Guangdong Brazilian banana 4 Strong DⅡ
FOC116-B-4-S Pubei，Guangxi Brazilian banana 4 Strong DⅡ
FOC117-B-4-S Zhuhai，Guangdong Brazilian banana 4 Strong DⅡ
FOC118-B-4-S Zhangzhou，Fujian Brazilian banana 4 Strong DⅡ
FOC120-B-4-W Zhangzhou，Fujian Brazilian banana 4 Weak DⅡ
FOC121-B-4-S Putian，Fujian Brazilian banana 4 Strong DⅡ
FOC123-B-4-M Putian，Fujian Brazilian banana 4 Middle DⅡ
FOC124-B-4-S Zhangzhou，Fujian Brazilian banana 4 Strong DⅡ
FOC135-B-4-S Wuming，Guangxi Brazilian banana 4 Strong DⅡ
FOC166-B-4-W Guangdong Brazilian banana 4 Weak DⅡ
FOC167-B-4-W Guangzhou，Gaungdong Brazilian banana 4 Weak DⅡ
FOC168-B-4-W Gaozhou，Guangdong Brazilian banana 4 Weak DⅡ
FOC199-B-4-S Nanning，Guangxi Brazilian banana 4 Strong DⅡ
FOC200-B-4-S Xuwen，Guangdong Brazilian banana 4 Strong DⅡ
FOC201-A-4-S Danzhou，Hainan Short Gongjiao 4 Strong DⅡ
FOC246-B-4-M Lingao，Hainan Brazilian banana 4 Middle E

FOC165-B-4-W Shantou，Guangdong Brazilian banana 4 Weak F

2. 2 ISSＲ 引物的扩增
通过 8 条 ISSＲ 引物分别对供试 95 个香蕉枯萎

病原菌菌株和 1 个西瓜枯萎病病原菌菌株(表 1)进
行 ISSＲ-PCＲ 扩增，供试病原菌之间的遗传变异十
分丰富，8 条 ISSＲ 引物所扩增的条带数为 5 － 8、多
态性比率为 50% － 100%、片段大小范围为 200 －
2000 bp，各引物所扩增的条带数、多态性比率见
表 2。

8 条 ISSＲ 引物对病原菌的扩增多态性十分明
显、条带清晰易于分辨、无拖尾现象，也有个别菌株
出现未扩增出任何条带的现象。8 条 ISSＲ 引物对
96 个菌株共扩增得到 3176 条条带，多态性条带共
计 2792 条，条带多态性比为 87. 91%，部分 ISSＲ 引
物的扩增图片见图 2。香蕉枯萎病病原菌 1 号小种
和 4 号小种之间的特征带并不十分明显。
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图 1． ISSＲ 引物最适退火温度的扩增结果
Figure 1． Amplification of ISSＲ － PCＲ at the optimized annealing temperature． M: DL2000 DNA Marker; 1 － 8: ISSＲ primers of

UBC801，UBC811，UBC825，UBC826，UBC827，UBC835，UBC856 and UBC889．

表 2． ISSＲ 引物的扩增结果
Table 2． The amplification results of ISSＲ primers

Primers name Primer sequence Annealing Temperature /℃ Total amplified bands Polymorphic bands Polymorphism rate /%
UBC801 (AT) 8 T 50. 0 8 8 100
UBC811 (GA) 8 C 53. 6 6 6 100
UBC825 (AC) 8 T 51. 2 6 6 100
UBC826 (AC) 8 C 54. 8 7 6 85. 7
UBC827 (AC) 8 G 51. 2 8 8 100
UBC835 (AG) 8 YC 57. 1 6 6 100
UBC856 (AC) 8 YA 48. 0 6 3 50. 0
UBC889 DBD(AC) 7 53. 0 5 5 100

2. 3 中国香蕉枯萎病病原菌 ISSＲ 聚类分析
应用 NTSYSpc 2. 10e 软件对供试的 95 个香蕉

枯萎病病原菌和 1 个西瓜枯萎病病原菌的遗传变异
进行分析，计算出菌株间的 Nei 遗传距离 ( D)为
0. 57 － 1. 00，而基于 Nei 遗传距离利用 UPGMA 方法
绘制的系统发育树(图 3)。

结果表明，96 个供试菌株以遗传距离为 0. 68
阀值可以分为 A、B、C、D、E、和 F 共 6 个类群，所占
的比例分别为 51. 06%、5. 20%、2. 08%、39. 58%、
1. 04%、1. 04%。

A 类群所包含的 49 个菌株又可以分为 2 个亚
类群(AⅠ和 AⅡ)，AⅠ类群所包含的 46 个菌株的
寄主以粉蕉为主、病原菌的小种以 1 号小种为主，A
Ⅰ类群寄主为粉蕉的菌株有 43 个占粉蕉寄主菌株
数(55 个菌株)的 78. 18%，AⅠ类群 1 号小种菌株
有 38 个占 1 号小种总菌株数 ( 42 个菌株 ) 的
90. 48%，AⅠ类群还包含了 1 个西瓜枯萎病病原菌
菌株(FON-W);AⅡ类群包含 3 菌株，其寄主均为粉
蕉，1 号 小 种 的 菌 株 有 2 个 ( FOC095-F-1-M、
FOC133-F-1-M)、4 号小种的菌株有 1 个 ( FOC111-

F-4-M)。
B 类群包含了 5 个菌株，其寄主均为粉蕉、小种

属性为 4 号小种。
C 类群包含了 2 个菌株，1 个是寄生于粉蕉的 1

号小种(FOC163-F-1-M)、另 1 个是寄生于巴西蕉的
4 号小种(FOC150-B-4-W)。

D 类群所包含的 38 个菌株又可以分为 2 个亚
类群(DⅠ和 DⅡ)，寄主为巴西蕉的菌株数为34 个、
占巴西蕉寄主总数的 87. 18%，4 号小种菌株数为
37 个，占 4 号小种菌株总数的 69. 81%。DⅠ类群所
包含的 7 个菌株的寄主以巴西蕉为主、病原菌以 4

号小种为主，仅有 1 个菌株( FOC020-F-1-S)例外;D
Ⅱ类群所包含的 31 个菌株的寄主以巴西蕉为主、病
原菌均为 4 号小种，仅有 3 个菌株例外，这 3 个菌株
有 2 个的寄主为粉蕉( FOC049-F-4-W、FOC112-F-4-
S)、1 个的寄主为矮秆贡蕉(FOC201-A-4-S)。

E 类群仅包含 1 个菌株( FOC246-B-4-M)，寄主
为巴西蕉的中致病力的 4 号小种，分离自海南省临
高县波莲镇。

F 类群仅包含 1 个菌株(FOC165-B-4-W)，寄主
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图 2． 引物 UBC801 和 UBC856 对供试菌株的 ISSＲ-PCＲ 扩增结果
Figure 2． ISSＲ banding patterns of FOC with primer UBC801 and UBC856． A，B and C: The primer UBC801，D，E and F: The

primer UBC856． M: DL2000 DNA Marker; 1 － 95: Strains．

为巴西蕉的弱致病力的 4 号小种，分离自广东省汕
头市澄海区。

96 个菌株间的遗传变异很大，各菌株间差别很
明显，ISSＲ 聚类组与病原菌的寄主和小种有很明显
的相关性。

3 讨论

多位学者通过 AFLP、SSＲ、DNA 序列分析、

ＲAPD、ISSＲ、EＲIC、ITS + 5. 8S 序列的限制性酶切片
段等多种分子生物学的方法研究镰孢菌的遗传变
异［11 － 14］，认为镰孢菌是一种十分复杂的种群，遗传

596



He Zhang et al． / Acta Microbiologica Sinica(2015)55(6)

图 3． 基于 ISSＲ 标记的 96 个菌株的系统发育树
Figure 3． Phylogenic tree of 96 isolates based on ISSＲ marker data．
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多样性十分丰富，菌株之间差异性非常明显，对环境
的适应能力也很强，与寄主在协同进化过程中产生
不同的病原菌专化型［15］。香蕉枯萎病菌作为镰孢
菌中的一员，也不例外。Leong［14］等、Bentley［16］等、
Bhuvanendra Kumar［17］等通过对香蕉枯萎病菌的系
统性研究也认为菌株间的遗传变异丰富。香蕉枯萎
病病原菌的小种划分是依据病原菌对不同香蕉品种
的致病力而划分的，各个小种与寄主的协同进化会
导致小种内菌株间遗传差异增大，而同一小种内不
同菌株侵染相同的香蕉品种，则有可能形成新的异
源的、同源的专化型或基因型［15］。

本研究中分离自粉蕉的菌株多聚集在一起、分
离自巴西蕉的菌株也有类似现象，通常相同寄主的
分离菌聚为同一进化支，而这些进化支中包含了病
原菌的不同小种，表明了香蕉枯萎病菌与寄主之间
的协同进化关系，与 Bentley［16］ 等、Donnell［18］ 等、
Chai［19］ 等、 Groenewald［20］ 等、 Leong［14，21］ 等、
Bhuvanendra Kumar［17］等和 Maria da Silva［22］等的研
究结果相同。

香蕉枯萎病病原菌 1 号小种(FOC191-F-1-S)与
西瓜枯萎病病原菌 ( Fusarium oxysporum f． sp．
niveum)聚在同一个进化分支上，二者之间的遗传相
似系数为 0. 83，且与另外两个 4 号小种(FOC145-F-
4-W、FOC149-F-4-W)聚集在略大的分支上，遗传相
似系数为 0. 81，说明西瓜枯萎病病原菌与香蕉枯萎
病病原菌之间有一定的亲缘关系，这与 Donnell［18］

等在研究尖孢镰孢菌不同的专化型之间的亲缘关系
时所得到的结果类似。

本研究表明病原菌 ISSＲ 类群与致病力之间有
一定的关系，巴西蕉上分离的弱致病力 4 号小种往
往会和粉蕉上分离的 1 号小种聚为一个大的类群，
强致病力菌株多能相互聚集在一起，而中、弱致病力
菌株则聚集在一起。这与 Carter［23］等和纪莉景［24］

在研究禾谷镰孢菌菌株致病力强弱与进化类群的相
关性结果类似。

通过对香蕉枯萎病病原菌的遗传变异研究结果
表明，病原菌的遗传变异与地理来源有一些相关性，
与 Leong［21］等的研究结果相同。王子迎［25］等通过
相同的方法分析来自中国和美国的大豆疫霉群体之
间的相似性，认为美国的大豆疫霉不可能起源于中
国黑龙江省和福建省。可见，通过 ISSＲ 标记分析病
原菌菌株间的遗传相似性，然后根据相似性确定病

原菌的起源具有一定的可行性。
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Genetic diversity analysis of Fusarium oxysporum f． sp．
cubense populations from China using Inter-Simple
Sequence Ｒepeats-PCＲ ( ISSＲ-PCＲ) technique

He Zhang#，Xin Zhang#，Jinji Pu，Yanxiang Qi，Ying Lu，Qunfang Yu，Huiqiang
Zhang，Yixian Xie*

Environment and Plant Protection Institute，Chinese Academy of Tropical Agricultural Sciences，Key Laboratory of
Integrated Pest Management on Tropical Crops，Ministry of Agriculture，Haikou 571101，Hainan Province，China

Abstract:［Objective］We used Inter-Simple Sequence Ｒepeats ( ISSＲ) markers to reveal the genetic diversity of 95
Fusarium oxysporum f． sp． cubense ( FOC ) isolates from banana in China， for the rational control of the disease．
［Methods］ Eight primers were chosen for analyzing FOC isolates to study their genetic diversity by ISSＲ-PCＲ． All
isolates were clustered using Unweighted Pair-Group Method with Arithmetic means ( UPGMA) analysis by NTSYSpc
v2. 10e software． ［Ｒesults］A total of 52 sites were generated，among them 92. 3% were polymorphic． Genetic distance
was 0. 57 to 1. 00 based on the Nei’s standard． Isolates were grouped into six distinct clusters (A，B，C，D，E and F)
based on ISSＲ analysis using a genetic distance threshold of 0. 68，the proportion of 51. 06%，39. 58%，5. 20%，
2. 08%，1. 04%，and 1. 04%，respectively． ［Conclusion］ There were high levels of genetic variation among the FOC
isolates，and the ISSＲ clustering groups had obvious correlation with hosts and races of the pathogen．
Keywords: Fusarium oxysporum f． sp． cubene，genetic diversity，ISSＲ
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