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广东和江西省柑橘溃疡病菌的遗传多样性分析

魏楚丹１，丁　钿１，叶　淦２，刘琼光１

（１华南农业大学 资源环境学院，广东 广州 ５１０６４２；
２江西省赣州市果业局，江西 赣州 ３４１０００）

摘要：【目的】明确来自广东和江西两省柑橘溃疡病菌菌株之间的分子水平差异．【方法】使用 ＥＲＩＣ引物，通过
ＲＥＰＰＣＲ技术，对来自我国广东和江西省１２个市（县）１２个柑橘品种的７１个柑橘溃疡病菌株进行遗传多样性研
究．根据ＤＮＡ指纹特征，并用ＮＴＳＹＳ软件聚类分析．【结果和结论】７１个菌株在相似值为０６４时，可以分为 Ａ、Ｂ
两簇，其中来自江西赣州６个市县的所有溃疡病菌株全部聚在Ａ簇，而来自广东有５０％的菌株聚在Ｂ簇．取相似值
为０８８时，Ａ、Ｂ簇又各自分为６个遗传组．广东和江西两省柑橘溃疡病菌存在明显的遗传多样性，不同地理来源
和不同柑橘品种之间的溃疡病细菌多样性差异明显．
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　　柑橘溃疡病（Ｃｉｔｒｕｓｃａｎｋｅｒ）是由柑橘黄单胞柑
橘亚种Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓｃｉｔｒｉｓｕｂｓｐ．ｃｉｔｒｉ（Ｘｃｃｉ）引起的细

菌性病害，对柑橘生产造成毁灭性的危害，世界上许

多国家将其列为重要检疫性病害［１２］．该病最早发现



于１９１２年，目前在亚洲、非洲及南美洲等３０多个国
家均有分布，危害面积占世界柑橘生产面积的１／３，
其中亚洲地区发生最为普遍．柑橘溃疡病在我国广
东、广西、海南、福建、浙江、江西、湖南、湖北、云南及

四川等地为害较重，造成柑橘落叶、枯梢、树势弱，严

重时引起落果，影响柑橘的产量和果品的质量［３６］．
２０世纪９０年代初，根据柑橘溃疡病菌的地理分

布和不同柑橘品种的相对致病性不同，柑橘溃疡病

菌被分为５个菌系：Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ和 Ｅ菌系，其中 Ａ菌
系的侵染力最强、毒力较强、分布较广［７］．我国南方
柑橘产区溃疡病菌菌系基本都属于 Ａ型，但部分地
区的研究发现其存在生理生化差异和致病力分

化［８］．Ｖａｕｔｅｒｉｎ等［９］根据柑橘溃疡病菌的致病性和寄

主专化性将其分成３个致病型，分别为 Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ
ａｘｏｎｏｐｏｄｉｓｐｖ．ｃｉｔｒｉ致病型 Ⅰ，即 Ａ菌系；Ｘａｎ
ｔｈｏｍｏｎａｓａｘｏｎｏｐｏｄｉｓｐｖ．ａｕｒａｎｔｉｆｏｌｉａ致病型Ⅱ，即 Ｂ、
Ｃ、Ｄ菌系和 Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓａｘｏｎｏｐｏｄｉｓｐｖ．ｃｉｔｒｕｍｅｌｏ致
病型Ⅲ，即Ｅ菌系．２００６年，Ｓｃｈａａｄ等［１０］将这３个致
病型重新命名，分别为Ｘ．ｃｉｔｒｉｓｕｂｓｐ．ｃｉｔｒｉ、Ｘ．ｆｕｓｃａｎｓ
ｓｕｂｓｐ．ａｕｒａｎｔｉｆｏｌｉｉ和Ｘ．ａｌｆａｌｆａｅｓｕｂｓｐ．ｃｉｔｒｕｍｅｏ．２０００
年在美国佛罗里达州发现另一新菌系，被暂定名为

Ａｗ菌系［１１］．
目前，国内外关于柑橘溃疡病菌的遗传多样性

分析已有相关研究和报道．Ｓｗｉｎｇｓ等［１２］采用 ＡＦＬＰ
指纹识别技术，对来自伊朗和韩国的４３个柑橘溃疡
病菌进行研究，发现供试菌株可分为６个遗传组．姚
廷山等［１３］采用引物 ＢＯＸＡ１Ｒ的 ＲＥＰＰＣＲ技术，对
来自我国９省（区）共１８个柑橘溃疡病菌株进行了
遗传多样性分析，取遗传相似距离为０５时，供试菌
株可划分为４个簇，其中有１５个菌株与标准 Ａ菌株
的遗传相似距离较近；来自同一省份的少数溃疡病

菌株的遗传相似性也较低．由于研究者所收集的溃
疡病菌株数量、标本采集的时间、柑橘品种及地理来

源的差异，还有研究方法的不同，导致研究结果的差

异．此外，在长期的柑橘生产过程中，由于柑橘品种
的更换和环境的改变，病菌也会产生变异，由此，笔

者认为柑橘溃疡病病菌菌系多样性的研究需要不断

深入和完善．
研究发现 ＲＥＰ（Ｒｅｐｅｔｉｔｉｖｅｅｘｔｒａｇｅｎｉｃｐａｌｉｎｄｒｏｍ

ｉｃ）和 ＥＲＩＣ（Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｌｒｅｐｅｔｉｔｉｖｅｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃｃｏｎ
ｓｅｎｓｕｓ）序列在微生物中广泛存在，随机分布且在进
化中呈高度保守状态．以 ＲＥＰ、ＥＲＩＣ等序列为引物，
以基因组ＤＮＡ为模板进行ＰＣＲ扩增，扩增产物经琼
脂糖凝胶电泳得到不同带型，从而形成了被测菌基

因组特异的指纹图谱的技术为 ＲＥＰＰＣＲＤＮＡ指纹
技术．该技术方法简单、快速、敏感和分辨率高，现普

遍应用于流行病学中的致病菌株鉴定和确定细菌间

的亲缘关系．
本研究利用 ＥＲＩＣＰＣＲ的方法对主要来自广东

和江西两省的１２个市（县）的１２个柑橘品种７１个
柑橘溃疡病菌株进行了遗传多样性分析．这将有助
于揭示广东和江西两省柑橘溃疡病菌菌株的本质差

异，为生产中柑橘溃疡病菌的流行监测，品种合理布

局和溃疡病防治等提供重要参考．

１　材料与方法
１．１　供试材料及试剂

来自江西和广东不同县市的柑橘种植区的柑橘

溃疡病病叶或病果．柑橘溃疡病细菌的分离采用 ＬＢ
培养基，其配方为：牛肉膏３ｇ，酵母膏３ｇ，蛋白胨３
ｇ，硫酸镁０２５ｇ，磷酸氢二钾２ｇ，磷酸二氢钾０５ｇ，
琼脂２０ｇ，蒸馏水 １Ｌ．ＴａｑＤＮＡ聚合酶、ＤＬ２０００
ＤＮＡＭａｒｋｅｒ、ｄＮＴＰｓ、ＬｏａｄｉｎｇＢｕｆｆｅｒ和细菌基因组
ＤＮＡ提取试剂盒均购于北京全式金生物技术有限
公司．
１．２　柑橘溃疡病细菌的分离纯化和鉴定
１．２．１　标本采集和细菌分离纯化　２０１１—２０１２年
先后从江西和广东不同县市的柑橘种植区采集溃疡

病病叶或病果．病原细菌的分离采用平板划线法，挑
取Ｘｃｃｉ的特征性单菌落，纯化、ＰＣＲ鉴定．
１．２．２　Ｘｃｃｉ病菌的检测和鉴定　将分离纯化得到
的细菌，用柑橘溃疡病细菌特异性引物［１４］ＪＹＦ５（５′
ＴＴＣＧＧＣＧＴＣＡＡＣＡＡＡＡＴＧ３′）和 ＪＹＲ５（５′ＡＡＣＴＣ
ＣＡＧＣＡＣＡＴＡＣＧＧＧＴＣ３′）进行 ＰＣＲ检测和鉴定．２５
μＬ的ＰＣＲ反应体系：模板（１０～５０ｎｇ）１μＬ，１０×
Ｂｕｆｆｅｒ２５μＬ，ｄＮＴＰ（２５ｍｍｏｌ·Ｌ－１）２０μＬ，引物
ＪＹＦ５（１０μｍｏｌ·Ｌ－１）和 ＪＹＲ５（１０μｍｏｌ·Ｌ－１）各１
μＬ，Ｔａｑ酶（５Ｕ·μＬ－１）０２μＬ，补充 ｄｄＨ２Ｏ至 ２５
μＬ．ＰＣＲ反应条件：９４℃ ３ｍｉｎ；９４℃ ３０ｓ，５４℃ ３０
ｓ，７２℃ ４５ｓ，３２个循环，７２℃延伸７ｍｉｎ，ＰＣＲ产物
４℃保存．ＰＣＲ产物在１０ｇ·Ｌ－１琼脂糖凝胶上电泳
检测．
１．３　Ｘｃｃｉ病菌的ＲＥＰＰＣＲ分析
１．３．１　Ｘｃｃｉ总ＤＮＡ的提取　将供试的７１个Ｘｃｃｉ菌
株接种在ＬＢ（液体）培养基中，３０℃、１８０ｒ· ｍｉｎ－１振
荡培养１２ｈ．用ＤＮＡ提取试剂盒，提取病原细菌基因
组总ＤＮＡ，并将ＤＮＡ质量浓度调至５０ｎｇ·μＬ－１，在
１０ｇ·Ｌ－１的琼脂糖凝胶上电泳检测．
１．３．２　ＲＥＰＰＣＲ扩增　采用以细菌基因组内广泛
存在的短重复序列ＥＲＩＣ为基础设计的引物ＥＲＩＣ１Ｒ
（５′ＡＴＧＴＡＡＧＣＴＣＣＴＧＧＧＧＡＴＴＣＡＣ３′）［１５］与 ＥＲＩＣ２
（５′ＡＡＧＴＡＡＧＴＧＡＣＴＧＧＧＧＴＧＡＧＣＧ３′）［１６］，ＰＣＲ反
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应体系为２５μＬ：模板（Ｘｃｃｉ总ＤＮＡ）１μＬ，１０×Ｂｕｆｆｅｒ
２５μＬ，ｄＮＴＰ（２５μｍｏｌ·Ｌ－１）２０μＬ，引物（１０
μｍｏｌ·Ｌ－１）各１μＬ，Ｔａｑ酶（５Ｕ·μＬ－１）０４μＬ，补
充ｄｄＨ２Ｏ至２５μＬ．反应条件：９５℃ ７ｍｉｎ；９４℃ １
ｍｉｎ，５２℃ １ｍｉｎ，６５℃ ８ｍｉｎ，３２个循环，６５℃ １５
ｍｉｎ，ＰＣＲ产物４℃保存．取６～８μＬ扩增产物于１５
ｇ·Ｌ－１琼脂糖胶上电泳（电压为 ６Ｖ·ｃｍ－１，时间
２～３ｈ）．
１．３．３　ＲＥＰＰＣＲ图谱的聚类分析　利用ＥＲＩＣ引物
扩增产物电泳图谱中各位点条带的有无对 ＲＥＰＰＣＲ
扩增产物的指纹图谱进行读带，有带的记为“１”，无带
的记为“０”，制成Ｅｘｃｅｌ文件用于聚类分析．

　　利用ＮＴＳＹＳ软件，对结果以非加权算术平均数
配对法（Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄｐａｉｒｇｒｏｕｐｍｅｔｈｏｄｗｉｔｈａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ
ａｖｅｒａｇｅｓ，ＵＰＧＭＡ）绘出聚类树状图，构建系统树状图
谱，并进行菌株的聚类分析．

２　结果与分析
２．１　柑橘溃疡病菌菌株的分离

通过标本采集、病原细菌分离、纯化后得到的单

菌落，经过 Ｘｃｃｉ特异引物 ＪＹＦ５／ＪＹＲ５的 ＰＣＲ扩增，
得到大小为 ４１３ｂｐ的特异性目标条带，确定都是
Ｘｃｃｉ．本研究共获得了来自江西和广东两省１２个市
（县）１２个柑橘品种的７１个溃疡病细菌菌株（表１）．

表１　柑橘溃疡病菌菌株编号、地理来源和柑橘品种
Ｔａｂ．１　Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒ，ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌｏｒｉｇｉｎａｎｄｃｉｔｒｕｓｖａｒｉｅｔｙｏｆＸａｎｔｈｏｍｏｎａｓｃｉｔｒｉｓｕｂｓｐ．ｃｉｔｒｉ

菌株编号 地理来源 柑橘品种 菌株编号 地理来源 柑橘品种

Ｘｃｃｉ１ 广东深圳 橘红 Ｘｃｃｉ３７ 广东顺德 朱砂橘

Ｘｃｃｉ２ 广东深圳 橘红 Ｘｃｃｉ３８ 广东平远 脐橙

Ｘｃｃｉ３ 广东深圳 橘红 Ｘｃｃｉ３９ 广东平远 脐橙

Ｘｃｃｉ４ 广东深圳 橘红 Ｘｃｃｉ４０ 广东平远 脐橙

Ｘｃｃｉ５ 江西安远 脐橙 Ｘｃｃｉ４１ 广东平远 脐橙

Ｘｃｃｉ６ 江西安远 脐橙 Ｘｃｃｉ４２ 广东梅县 沙田柚

Ｘｃｃｉ７ 江西安远 脐橙 Ｘｃｃｉ４３ 广东梅县 沙田柚

Ｘｃｃｉ８ 江西安远 脐橙 Ｘｃｃｉ４４ 广东梅县 沙田柚

Ｘｃｃｉ９ 江西大余 红江橙 Ｘｃｃｉ４５ 广东梅县 脐橙

Ｘｃｃｉ１０ 广东新会 砂糖橘 Ｘｃｃｉ４６ 广东梅县 脐橙

Ｘｃｃｉ１１ 广东新会 甜橘 Ｘｃｃｉ４７ 广东新会 红柠檬

Ｘｃｃｉ１２ 广东新会 新会柑 Ｘｃｃｉ４８ 广东新会 红柠檬

Ｘｃｃｉ１３ 广东新会 新会柑 Ｘｃｃｉ４９ 广东新会 红柠檬

Ｘｃｃｉ１４ 江西寻乌 脐橙 Ｘｃｃｉ５０ 广东新会 新会橘

Ｘｃｃｉ１５ 江西寻乌 脐橙 Ｘｃｃｉ５１ 广东新会 新会橘

Ｘｃｃｉ１６ 江西定南 脐橙 Ｘｃｃｉ５２ 广东新会 新会橘

Ｘｃｃｉ１７ 江西定南 脐橙 Ｘｃｃｉ５３ 广东新会 新会橘

Ｘｃｃｉ１８ 江西赣县 沙田柚 Ｘｃｃｉ５４ 广东新会 新会橘

Ｘｃｃｉ１９ 江西赣县 脐橙 Ｘｃｃｉ５５ 广东阳春 马水橘

Ｘｃｃｉ２０ 江西赣县 脐橙 Ｘｃｃｉ５６ 广东阳春 砂糖橘

Ｘｃｃｉ２１ 江西赣县 脐橙 Ｘｃｃｉ５７ 广东阳春 砂糖橘

Ｘｃｃｉ２２ 江西全南 脐橙 Ｘｃｃｉ５８ 广东阳春 马水橘

Ｘｃｃｉ２３ 江西全南 脐橙 Ｘｃｃｉ５９ 广东阳春 砂糖橘

Ｘｃｃｉ２４ 江西全南 脐橙 Ｘｃｃｉ６０ 广东阳春 马水橘

Ｘｃｃｉ２５ 江西全南 脐橙 Ｘｃｃｉ６１ 广东阳春 马水橘

Ｘｃｃｉ２６ 广东顺德 朱砂橘 Ｘｃｃｉ６２ 广东阳春 砂糖橘

Ｘｃｃｉ２７ 广东顺德 朱砂橘 Ｘｃｃｉ６３ 广东阳春 砂糖橘

Ｘｃｃｉ２８ 广东顺德 朱砂橘 Ｘｃｃｉ６４ 广东廉江 红橙

Ｘｃｃｉ２９ 广东顺德 朱砂橘 Ｘｃｃｉ６５ 广东廉江 红橙

Ｘｃｃｉ３０ 广东顺德 朱砂橘 Ｘｃｃｉ６６ 广东廉江 红橙

Ｘｃｃｉ３１ 广东顺德 朱砂橘 Ｘｃｃｉ６７ 广东廉江 红橙

Ｘｃｃｉ３２ 广东顺德 朱砂橘 Ｘｃｃｉ６８ 广东廉江 红橙

Ｘｃｃｉ３３ 广东顺德 朱砂橘 Ｘｃｃｉ６９ 广东廉江 红橙

Ｘｃｃｉ３４ 广东顺德 朱砂橘 Ｘｃｃｉ７０ 广东廉江 红橙

Ｘｃｃｉ３５ 广东顺德 朱砂橘 Ｘｃｃｉ７１ 广东廉江 红橙

Ｘｃｃｉ３６ 广东顺德 朱砂橘
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２．２　柑橘溃疡病菌ＲＥＰＰＣＲ
采用试剂盒提取病原菌 Ｘｃｃｉ基因组 ＤＮＡ，琼

脂糖凝胶电泳条带清晰，可用于 ＲＥＰＰＣＲ分析．
以 Ｘｃｃｉ细菌基因组 ＤＮＡ为模板，用 ＥＲＩＣ１Ｒ与
ＥＲＩＣ２引物进行 ＥＲＩＣＰＣＲ反应，结果发现：引物
ＥＲＩＣ扩增的片段大小主要在７５０ｂｐ以上，有５～
１２条指纹主带，共１０种指纹谱型（图 １）．所有菌
株之间的相似性高，相似度达 ０５５，部分菌株差
别较少，如 Ｘｃｃｉ１与 Ｘｃｃｉ２等；Ｘｃｃｉ６２和 Ｘｃｃｉ６３

等菌株与其他菌株差异较大．来自不同地区的同
一柑橘品种的溃疡病菌株的指纹图谱通常差异性

较小，如 Ｘｃｃｉ１５与 Ｘｃｃｉ２０菌株，但也存在差异较
大的情况，如 Ｘｃｃｉ６与 Ｘｃｃｉ４０菌株．来自同一地
区的不同柑橘品种分离得到的溃疡病菌株，指纹

图谱存在部分差异，如 Ｘｃｃｉ１０与 Ｘｃｃｉ１２菌株，有
些差异不明显，如 Ｘｃｃｉ１１与 Ｘｃｃｉ４８菌株．来自不
同地点不同柑橘品种上的溃疡病菌株间差异相对

明显，如 Ｘｃｃｉ１与 Ｘｃｃｉ７１等菌株．

Ｍ：ＤＬ２０００ＤＮＡＭａｒｋｅｒ；１～７１分别为Ｘｃｃｉ１～Ｘｃｃｉ７１．

图１　不同地理来源的７１个Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓｃｉｔｒｉｓｕｂｓｐ．ｃｉｔｒｉ菌株的ＥＲＩＣＰＣＲ扩增结果
Ｆｉｇ．１　ＴｈｅＥＲＩＣＰＣＲｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｔｏｇｒａｍｏｆ７１Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓｃｉｔｒｉｓｕｂｓｐ．ｃｉｔｒｉｓｔｒａｉｎｓｆｒｏｍｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌｏｒｉｇｉｎｓ

２．３　Ｘｃｃｉ菌株的聚类分析
根据ＰＣＲ扩增ＤＮＡ产物指纹带位的有无，转换

为数码１或０，采用ＮＴＳＹＳ软件对７１个柑橘溃疡病
菌菌株进行ＵＰＧＭＡ聚类分析．结果表明，在相似水
平为０６４时，供试的７１个菌株大体可以聚为 Ａ、Ｂ
两簇（图２）．取相似水平为０８８时，Ａ簇又可分为６
个遗传组，其中 Ａ１是主要遗传组，在相似水平为
０８８时，Ｂ簇可分为６个遗传组群（图２）．各遗传组
所含菌株见表２．
　　如表２所示，聚类分析结果表明，７１个Ｘｃｃｉ菌株
在相似系数为０８８时，可以分为 Ａ、Ｂ两簇，Ａ簇可
以分为６个遗传组，Ａ１遗传组以４个来自广东深圳
的橘红品种和１１个来自江西脐橙品种的菌株为主；

Ａ２遗传组包括２个来自广东新会的红柠檬菌株；Ａ３
遗传组主要包括来自广东顺德的１２个朱砂橘的菌
株；Ａ４遗传组只有 １个来自广东新会的砂糖橘菌
株；Ａ５遗传组包括７个广东廉江的红橙菌株；Ａ６遗
传组只有１个来自广东廉江的红橙菌株．在相似水
平为０８８时，Ｂ簇有６个遗传组，Ｂ１遗传组有７个
来自广东新会的新会橘和新会柑菌株；Ｂ２遗传组主
要包括３个来自广东梅县沙田柚品种的菌株；Ｂ３遗
传组有２个来自广东新会的甜橘和红柠檬菌株；Ｂ４
遗传组是来自广东的６个脐橙品种的菌株；Ｂ５遗传
组主要包括来自广东阳春４个马水橘品种的菌株和
３个砂糖橘菌株；Ｂ６是来自广东阳春的２个砂糖橘
品种的菌株．
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图２　７１个Ｘｃｃｉ菌株ＥＲＩＣＰＣＲ的ＤＮＡ聚类分析树状图
Ｆｉｇ．２　ＤＮＡｄｅｎｄｒｏｇｒａｍｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄｂｙＥＲＩＣＰＣＲｄａｔａｏｆＸｃｃｉ

表２　７１个Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓｃｉｔｒｉｓｕｂｓｐ．ｃｉｔｒｉ菌株ＥＲＩＣＰＣＲ遗传组
Ｔａｂ．２　ＴｈｅＥＲＩＣＰＣＲｇｅｎｅｔｉｃｇｒｏｕｐｓｏｆ７１Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓｃｉｔｒｉｓｕｂｓｐ．ｃｉｔｒｉｓｔｒａｉｎｓ

遗传组编号 对应菌株　　　　　　　　　　 地理来源 品种 遗传组

Ｃ１、Ｃ２、Ｃ３ Ｘｃｃｉ１、Ｘｃｃｉ２、Ｘｃｃｉ３ 广东深圳 橘红 Ａ１
Ｃ４ Ｘｃｃｉ４ 广东深圳 橘红 Ａ１
Ｖ９ Ｘｃｃｉ９ 江西大余 红江橙 Ａ１
Ｖ１８ Ｘｃｃｉ１８ 江西赣州 沙田柚 Ａ１
Ｖ１４、Ｖ１５ Ｘｃｃｉ１４、Ｘｃｃｉ１５ 江西寻乌 脐橙 Ａ１
Ｖ１６、Ｖ１７ Ｘｃｃｉ１６、Ｘｃｃｉ１７ 江西定南 脐橙 Ａ１
Ｖ１９、Ｖ２０、Ｖ２１ Ｘｃｃｉ１９、Ｘｃｃｉ２０、Ｘｃｃｉ２１ 江西赣州 脐橙 Ａ１
Ｖ２２、Ｖ２３、Ｖ２４、Ｖ２５ Ｘｃｃｉ２２、Ｘｃｃｉ２３、Ｘｃｃｉ２４、Ｘｃｃｉ２５ 江西全南 脐橙 Ａ１
Ｖ４７、Ｖ４９ Ｘｃｃｉ４７、Ｘｃｃｉ４９ 广东新会 红柠檬 Ａ２
Ｖ５、Ｖ６、Ｖ７、Ｖ８ Ｘｃｃｉ５、Ｘｃｃｉ６、Ｘｃｃｉ７、Ｘｃｃｉ８ 江西安远 脐橙 Ａ３
Ｖ２６、Ｖ２７、Ｖ２８、Ｖ２９、Ｖ３０、Ｖ３１ Ｘｃｃｉ２６、Ｘｃｃｉ２７、Ｘｃｃｉ２８、Ｘｃｃｉ２９、Ｘｃｃｉ３０、Ｘｃｃｉ３１ 广东顺德 朱砂橘 Ａ３
Ｖ３２、Ｖ３３、Ｖ３４、Ｖ３５、Ｖ３６、Ｖ３７ Ｘｃｃｉ３２、Ｘｃｃｉ３３、Ｘｃｃｉ３４、Ｘｃｃｉ３５、Ｘｃｃｉ３６、Ｘｃｃｉ３７ 广东顺德 朱砂橘 Ａ３
Ｖ１０ Ｘｃｃｉ１０ 广东新会 砂糖橘 Ａ４
Ｖ６４、Ｖ６５、Ｖ６６、Ｖ６７、Ｖ６８、Ｖ６９、Ｖ７０ Ｘｃｃｉ６４、Ｘｃｃｉ６５、Ｘｃｃｉ６６、Ｘｃｃｉ６７、Ｘｃｃｉ６８、Ｘｃｃｉ６９、Ｘｃｃｉ７０ 广东廉江 红橙 Ａ５
Ｖ７１ Ｘｃｃｉ７１ 广东廉江 红橙 Ａ６
Ｖ１２、Ｖ１３ Ｘｃｃｉ１２、Ｘｃｃｉ１３ 广东新会 新会柑 Ｂ１
Ｖ５０、Ｖ５１、Ｖ５２、Ｖ５３、Ｖ５４ Ｘｃｃｉ５０、Ｘｃｃｉ５１、Ｘｃｃｉ５２、Ｘｃｃｉ５３、Ｘｃｃｉ５４ 广东新会 新会橘 Ｂ１
Ｖ４２、Ｖ４３、Ｖ４４ Ｘｃｃｉ４２、Ｘｃｃｉ４３、Ｘｃｃｉ４４ 广东梅县 沙田柚 Ｂ２
Ｖ１１ Ｘｃｃｉ１１ 广东新会 甜橘 Ｂ３
Ｖ４８ Ｘｃｃｉ４８ 广东新会 红柠檬 Ｂ３
Ｖ３８、Ｖ３９、Ｖ４０、Ｖ４１ Ｘｃｃｉ３８、Ｘｃｃｉ３９、Ｘｃｃｉ４０、Ｘｃｃｉ４１ 广东平远 脐橙 Ｂ４
Ｖ４５、Ｖ４６ Ｘｃｃｉ４５、Ｘｃｃｉ４６ 广东梅县 脐橙 Ｂ４
Ｖ５５、Ｖ５８、Ｖ６０、Ｖ６１ Ｘｃｃｉ５５、Ｘｃｃｉ５８、Ｘｃｃｉ６０、Ｘｃｃｉ６１ 广东阳春 马水橘 Ｂ５
Ｖ５６、Ｖ５７、Ｖ５９ Ｘｃｃｉ５６、Ｘｃｃｉ５７、Ｘｃｃｉ５９ 广东阳春 砂糖橘 Ｂ５
Ｖ６２、Ｖ６３ Ｘｃｃｉ６２、Ｘｃｃｉ６３ 广东阳春 砂糖橘 Ｂ６
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３　讨论与结论
　　有关柑橘溃疡病菌菌系的遗传多样性研究，国
内报道较少．姚廷山等［１３］曾用 ＢＯＸＡ１Ｒ引物，将来
自我国９省（区）的１８株柑橘溃疡病菌株分为４～５
个簇，其中江西和广东各１个脐橙菌株．本研究选择
了包括脐橙、朱砂橘、柠檬和砂糖橘等１２个不同品
种上的７１个菌株，采用ＥＲＩＣ引物扩增，将柑橘溃疡
病菌分为２个簇群１２个遗传组，进一步丰富了前人
的结果．本研究收集的７１个菌株５４个来自广东、１７
个来自江西，聚类分析结果表明，７１个Ｘｃｃｉ菌株可以
分为Ａ、Ｂ两簇，Ａ、Ｂ簇又分别可分为６个遗传组．

进一步分析发现，来自江西省主要柑橘产区的

柑橘溃疡病菌株均聚在 Ａ簇，而来自广东省的菌株
绝大部分聚在Ｂ簇，表明柑橘溃疡病菌的遗传组与
地理来源有一定的相关性．新会的红柠檬品种和新
会橘品种与其他菌株间差异较大．研究还发现，来自
江西省的绝大多数脐橙品种的菌株聚在 Ａ１遗传组，
而朱砂橘品种均分布在Ａ３遗传组，新会橘品种分布
在Ｂ１遗传组，马水橘品种分布在Ｂ５遗传组等，由此
表明，柑橘品种与溃疡病细菌的遗传多样性之间具

有一定的相关性．
聚类结果发现，柑橘溃疡病细菌在不同的地区

及不同时间产生了分化，这是利用传统的形态标记

技术很难检测到的，ＲＥＰＰＣＲ技术具有很高的灵敏
度和准确性，能够用于遗传多样性和遗传分化研究．
且ＲＥＰ分析所需要的仪器设备相对简单、检测速度
快，能够处理大量菌株．随着引物数量的增加，更多
数量和更多来源菌株的采集，Ｘｃｃｉ菌株的遗传多样
性分析将更趋于完善．
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