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摘一要：用两个ＤＮＡ探针．ｐＪＥＬ１０１和ｐＢＳａｖｒＸａ１０，测定了７８个来自１８个地区的水稻白叶枯病菌系的ＲＦＬＰ型，

其中主要来自华北、东北和少数来自华中、华南，以分析其群体结构和遗传多样性。各菌系的基因组ＤＮＡ分别用限制性内切酶ＥｃｏＲＩ

和ＢａｍＨＩ酶切探针ｐＪＥＬ１０１或ｐＢＳａｖｒＸａ１０。通过分子杂交，分别鉴定出１６种ＲＦＬＰ型。病原型１、２和６的多数

来自华北和东北菌系表现１４种ＲＦＬＰ型。它们之间多数只有一带之差，或有３～４个带位不同。然而，它们与来自广东和云南的菌系相

比，差别较大，有７～８条带位不同。根据参试菌系的ＲＦＬＰ带型分簇（Ｃｌｕｓｔｅｒ），如以彼此之间的带位相似率达８５％为界，

可分为６簇，多数病原型１、２和６的菌系为簇１，少数几个菌系，ＬＮ４３、ＧＤ１３５８和ＹＮ５分别为簇４、５和６。参试的菌系群

体遗传变异为０．７７（ｐＪＥＬ１０１）和０．８３（ｐＢＳａｖｒＸａ１０）。也分析了亚群体的各病原型内的遗传变异，初步分析表

明中国的水稻白叶枯病菌系的遗传变异多种多样。但尚需测试更多的来自华南；华中和西南地区的菌系，方能较系统地分析全国菌系的群体

结构及其遗传关系。 
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