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深圳市蔬菜基地根结线虫的种类和分布
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摘要 为明确深圳市威胁蔬菜生产的根结线虫种类和种群分布,对其主要蔬菜基地的根结线虫进行调查,

并采用传统形态学与分子生物学结合的方法进行种类鉴定。结果表明:在深圳市13个蔬菜基地的121个调查

采样点中,有11个蔬菜基地的74个采样点发现根结线虫 Meloidogynespp.,蔬菜根结线虫发生率为61.16%;

从采集的样本中纯化得到76个根结线虫种群,并鉴定出4种根结线虫,其中69个种群为南方根结线虫 M.in-
cognita,3个种群为爪哇根结线虫 M.javanica,1个种群为花生根结线虫 M.arenaria,3个种群为象耳豆根结

线虫 M.enterolobii;同时发现2个采样点有南方根结线虫和象耳豆根结线虫的复合种群。
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  根结线虫 Meloidogynespp.是分布广泛且寄

主种类繁多的固着内寄生植物线虫,是威胁蔬菜生

产的主要病原物之一,现已报道约100个有效种[1]。
全世界每年因根结线虫病引起的农业经济损失巨

大。同时,根结线虫的危害又加重了枯萎病、根腐病

等土传性真菌病害和部分细菌病害的发生。近年

来,广东省深圳市建立了很多规模大、产业化水平高

的商品蔬菜生产基地,蔬菜连作重茬和连续多年种

植的情况非常普遍,从而导致该地区根结线虫病的

发生日趋严重。因不同种类的根结线虫对寄生作物

的种类或品种有专化性,故准确鉴定根结线虫种类、
明确田间根结线虫的优势种群,对选育抗病作物品

种和采用抗病作物轮作防治根结线虫具有重要意

义。笔者对深圳市主要蔬菜生产基地根结线虫的发

生情况进行了系统调查,并对采集、纯化的根结线虫

种群进行鉴定,旨在明确该地区蔬菜根结线虫的优

势类群,为制定病害可持续防治措施提供科学依据。

1 材料与方法

1.1 样品采集

在2010年到2011年,对广东省深圳市主要蔬

菜生产基地种植的多种蔬菜根结线虫病发生情况进

行调查。在13个蔬菜生产基地的121个采样点,于

不同季节采集当季蔬菜根际土壤和有根结的病根。
采样时,以GPS定位点为中心在约2m×2m范围

内5点取样,每个点取蔬菜根际5~15cm深处土壤

和根组织混合物约200mL;将5个点混为1个样

品装入采样袋中,记录寄主、采样时间、采样地点等

信息并进行编号(表1)。
1.2 样品纯化

将田间采集的病根和病土样品接种于盆栽的感

病空心菜(Ipomoeaaquatica)上,当空心菜根部出

现色泽淡黄或黄色的卵块时挑取单卵块,接种到预

先盆栽在消毒土壤且有15d苗龄的空心菜根部,每
份样品用单卵块接种10盆,在温室内培养45d左

右,当空心菜根部出现色泽淡黄或黄色的卵块时,取
样备用。
1.3 线虫形态观察

在解剖镜下用解剖针、镊子分离根上的根结线

虫雌虫、雄虫、卵囊,并采用浅盘法[2],把卵囊置于

2层面巾纸上,在25℃下光照培养箱内将卵囊孵化

为2龄幼虫。将收集到的雄虫和2龄幼虫在60~
65℃的水浴锅内温热杀死,然后将雄虫、2龄幼虫和

雌虫会阴花纹制成永久玻片,将雌虫制成临时玻片,
使用Nikon90i显微镜观察测量和拍照记录线虫的

形态特征,根据DeMan公式对20条雌虫和20条
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2龄幼虫的形态特征值进行测量计算。将获得的形

态特征及其测量值与已有的文献记载进行比较,并
根据形态学特征鉴定根结线虫的种类[3-6]。形态测

计项目和缩写符号参见文献[4]。
1.4 线虫同功酶分析

参考Esbenshade等[7-8]的方法,对分离纯化的

根结线虫雌虫苹果酸脱氢酶(MDH)和酯酶(EST)
进行同功酶电泳。使用BIO-RAOMini-Protean电

泳仪,凝胶板大小为8.3cm×7.3cm,凝胶厚度为

1mm,每个泳道加入4个纯化培养的雌虫酶提取

物,将已鉴定的爪哇根结线虫 Meloidogynejavani-
ca样本作为参照系进行电泳。参照Esbenshade[7-8]

和赵洪海[9]的标准,判读2种酶的谱带类型,再次确

定根结线虫种类。
1.5 基因序列扩增和 PCR-RFLP 分析

参照Powers等[10]方法提取纯化单条根结线虫

2龄幼虫DNA,利用上游引物#C2F3和下游引物
#1108对根结线虫 mtDNA的COII/lRNA 间序列

进行扩增。PCR反应体系为:KODFX2×buffer
12.5μL (TOYOBO),dNTPs(2 mmol/Leach)

5μL(TOYOBO),上 下 游 引 物(10μmol/L)各

0.75μL,KODFX(1U/μL)0.5μL(TOYOBO),

DNA模板5.5μL。PCR反应在Bio-radC1000上

进行,程序:94℃预变性4min,94℃变性50s,

51.5℃退火40s,68℃延伸1min50s,共35个循

环;最后72℃延伸10min,4℃保存。
扩增产物使用1.0%的琼脂糖凝胶进行电泳分

离,在AlphaImagerEP凝胶成像仪上进行观察和

拍照记录。采用 OMEGA胶回收试剂盒对目的片

段回收,回收产物用 TAKARAPMD18-TVector
进行 连 接,转 化 到 大 肠 杆 菌 Escherichiacolicoli
JM109菌株中,经蓝白斑筛选和PCR鉴定后,送华

大基因公司测序。对获得的测序序列,通过 NCBI
(美国国立生物技术信息中心,NationalCenterof
BiontechnologyInformaton)在线Blast功能进行

同源序列信息检索比对,鉴定根结线虫的种类。
使用限制性内切酶 HinfⅠ(TOYOBO)对上

述mtDNA扩增产物进行酶切,酶切反应体系组分

为PCR扩增产物5μL,10×酶切反应缓冲液2μL,

HinfⅠ内切酶0.5μL,ddH2O12.5μL。上述酶切

反应体系放入37℃金属浴,酶切2h。酶切产物使

用1.5%琼脂糖凝胶进行电泳。

2 结果与分析

2.1 线虫形态鉴定

在采自深圳市13个蔬菜生产基地121个点的

样品中,坪山新区绿基蔬菜农场和宝安区西乡农业

公司蔬菜农场2个基地9个采样点的样品中均未发

现根结线虫,但在其他11个蔬菜基地74个采样点

的样品中均分离到根结线虫。根据其形态特征,鉴
定出4种根结线虫:南方根结线虫M.incognita、爪
哇根结线虫M.javanica、花生根结线虫M.arena-
ria和象耳豆根结线虫M.enterolobii(表1)。

1)南方根结线虫。雌虫:体形膨大,呈球形或梨

形,有明显突出的颈部;唇区稍突起,略呈帽状;口针

针锥部明显向背面弯曲,杆部后部稍宽;口针基部球

缢缩,扁 圆 形(种 群 KZ1、JZT2、GH2测 量 值 见

表2)。会阴花纹变异较大,一般背躬高,明显呈圆

形、椭圆形、梯形或方形,背弓顶部圆或平,背纹紧

密,背面和侧面的花纹从波浪形至锯齿形,有时平

滑,侧线不明显,侧纹常分叉(图1-A~C)。雄虫:线
形,头部高圆,唇区平至凹,不缢缩,常有2~3条不

完整的环纹;口针粗壮,口针锥体部尖端钝圆,杆部

常为圆柱形,靠近基部球位置变窄;基部球缢缩,圆
形或扁圆形。2龄幼虫:线形,头冠平;口针针锥部

和杆部中等宽;口针基部球缢缩,圆形,向后倾斜;透
明尾端尖圆或钝圆,有的有缢缩(种群 KZ1、JZT2、

GH2测量值见表3)。

2)爪哇根结线虫。雌虫:体形膨大,梨形或近球

形,颈较长;口针针锥部明显向背面弯曲,杆部呈柱

状,口针基部球缢缩,横向延伸(种群JZT13测量值

见表2)。会阴花纹通常为椭圆形至圆形,背躬较

低,圆形,线纹平滑、细密、连续(图1-D);有明显侧

线,侧线把花纹分成背区和腹区,无线纹通过侧线。
雄虫:线形,头冠高圆,头部缢缩,常有2条不完全环

纹;口针粗壮,顶端尖,口针锥体部直,杆部柱形;口
针基部球缢缩,扁圆形;尾端阔圆。2龄幼虫:线形,
头冠平;口针针锥部和杆部中等宽;口针基部球缢

缩,圆形,向后倾斜,横向延伸;尾细长,有的有缢缩

(种群JZT13测量值见表3)。

3)花生根结线虫。雌虫:体形膨大,呈梨形或近

球形,颈部较长,唇区稍突起,略呈帽状;口针粗壮,
针锥部稍向背面弯,杆部后部稍宽;口针基部球不缢

缩,向后倾斜(种群GH7测量值见表2)。会阴花纹

变 异较大,花纹明显呈梯形,一般背躬稍高,部分
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表1 深圳市蔬菜基地根结线虫调查鉴定结果

Table1 CollectionandidentificationresultsofMeloidogynespeciesinthevegetablesinShenzhenCity

采样点编号
Codesof

samplepoint

采样地点
Samplepoint

寄主
Hosts

线粒体扩增片段/bp
Amplifiedfrag-
mentsofmtDNA

同功酶图谱
Isoenzymepatterns
MDH EST

根结线虫种类
Meloidogyne
species

KZ1-4
农作物良种引进中心
CenterforQualityCropSeed

小番茄
Lycopersiconesculentum 1700 N1 I1 M.incognita

SF1-2
坪山新区顺发蔬菜农场
VegetableFarmofShunfa
atPingshanDistrict

生菜
Lactucadiversifolia

1700 N1 I1 M.incognita

TD3-4,7-8
坪山新区田地农业科技园
AgriculturalScienceandTechnology
GardenofTiandiatPingshannewDistrict

木耳菜
Basellaalba 1700 N1 I1 M.incognita

JZT2-6,
8-9,12

光明新区甲子塘蔬菜农场
VegetableFarmofJiazitang
atGuangmingnewDistrict

苋菜
AmaranthusmangostanusL.

1700 N1 I1 M.incognita

JZT10,13
光明新区甲子塘蔬菜农场
VegetableFarmofJiazitang
atGuangmingnewDistrict

黄瓜
Cucumissativus 1700 N1 J3 M.javanica

TL1-10,12-
14,17-18,20

龙岗区同乐农科基地
AgriculturalScienceBaseof
TongyueatLonggangDistrict

辣椒
Capsicumannuum 1700 N1 I1 M.incognita

LD2a,3-4,
6a,7-10

龙岗区龙东蔬菜农场
VegetableFarmofLongdong
atLonggangDistrict

空心菜
Ipomoeaaquatica

1700 N1 I1 M.incognita

LD2b,6b
龙岗区龙东蔬菜农场
VegetableFarmofLongdong
atLonggangDistrict

空心菜
I.aquatica

700 N1a VS1-S1 M.enterolobii

GH1-2,
4-5,9-13

宝安区桂花蔬菜农场
VegetableFarmofGuihua
atBaoanDistrict

生菜
L.diversifolia

1700 N1 I1 M.incognita

GH7
宝安区桂花蔬菜农场
VegetableFarmofGuihua
atBaoanDistrict

小白菜
Brassicapekinensis

1100 N1 A2 M.arenaria

FM2-3,
9-10

宝安区福民蔬菜农场
VegetableFarmofFumin
atBaoanDistrict

生菜
L.diversifolia

1700 N1 I1 M.incognita

FM11
宝安区福民蔬菜农场
VegetableFarmofFumin
atBaoanDistrict

苋菜
A.mangostanusL.

700 N1a VS1-S1 M.enterolobii

DSK1-4,
6,8-9

宝安区大水坑蔬菜农场
VegetableFarmofDashuikang
atBaoanDistrict

生菜
L.diversifolia

1700 N1 I1 M.incognita

DSK7
宝安区大水坑蔬菜农场
VegetableFarmofDashuikang
atBaoanDistrict

苦瓜
Balsampear

1700 N1 J3 M.javanica

PC1-2,
4-6,8

龙岗区鹏城蔬菜农场
VegetableFarmofOupeng
atLonggangDistrict

空心菜
I.aquatica

1700 N1 I1 M.incognita

FH1
宝安区福海蔬菜基地
VegetableBaseofFuhai
atBaoanDistrict

胡萝卜
Daucuscarota 1700 N1 I1 M.incognita

个体有明显的侧线,有时线纹通过侧线,背面和侧面

的花纹从波浪形至锯齿形(图1-E~G)。雄虫:线
形,唇区平至凹,不缢缩,常有1~2条不完整的环

纹;口针端部钝圆,针锥部粗壮,杆部常为柱形,靠近

基部球位置较宽,口针基球不缢缩,圆球形。2龄幼

虫:线形,头冠明显,前端平;口针纤细,口针基部球

不缢缩,圆形;尾细长,透明尾明显,末端钝圆(种群

GH7测量值见表3)。

4)象耳豆根结线虫。雌虫:体形膨大,呈球形,
有突出的颈部;头区无花纹,头冠高,唇区稍突起,
略呈帽状;口针稍纤细,针锥部稍向背面弯,口针基

部球圆形、不缢缩 (种群LD2b和FM10测量值见
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表2)。会阴花纹 (图1-H,I)呈卵圆形至椭圆形,线
纹较平滑;背弓常较高,呈方形或近圆形;侧线不明

显。雄虫:线形,头冠高圆,略有缢缩。口针粗壮,锥
体部前端尖,杆部圆柱形;针锥部与杆部分界明显;
口针基部球圆形;尾端阔圆。2龄幼虫:线形,头冠

明显,前端平;口针纤细,口针基部球圆形、缢缩;尾
形棒 状,透 明 尾 明 显,末 端 钝 圆 (种 群 LD2b和

FM10测量值见表3)。
2.2 线虫同功酶鉴定

对经形态学鉴定确认的4种根结线虫共76个

种群进行纯化繁殖,并对其苹果酸脱氢酶(MDH)和
酯酶(EST)进行电泳图谱分析(图2),结果表明:在

76个纯化线虫种群中,有69个种群 MDH 谱型为

N1型,EST谱型为I1型,与已报道的南方根结线

虫相同;有3个种群的 MDH 谱型为 N1型,EST
谱 型为J3型,与已报道的爪哇根结线虫相同;有

1个种群的 MDH 谱型为 N1型,EST谱型为 A2
型,与已报道的花生根结线虫的2种谱型相同;有

3个种群的 MDH谱型为N1a型,EST谱型为VS1-
S1型,与已报道的象耳豆根结线虫相同[11-12]。同功

酶鉴定结果与形态学鉴定结果一致。
2.3 线虫序列扩增测序和酶切鉴定

对76个纯化的根结线虫种群的PCR扩增、测
序和限制性酶切分析(图3-A,B),结果显示:有72
个种群的电泳扩增片段为1.7kb,其中有69个种群

可被 HinfⅠ酶切为1.3kb和0.4kb的片段,将

KZ1种群扩增产物克隆测序,序列与GenBank中编

号分别为FJ159629.1、FJ159614.1和FJ159624.1
的南方根结线虫序列有100%的相似性,故鉴定为

南方根结线虫;有3个种群不能被酶切,将JZT13
种群的扩增产物克隆测序,序列与GenBank中编号

为AY635612.1的爪哇根结线虫序列有99%的相

  A~C:分别为南方根结线虫KZ1、JZT2和GH2种群 A-C:KZ1,JZT2andGH2populationofM.incognita,respectively;D:爪

哇根结线虫JZT13种群 D:JZT13populationofM.javanica;E~G:均为花生根结线虫GH7种群 E-G:GH7populationsofM.

arenaria;H,I:分别为象耳豆根结线虫LD2b和FM10种群 H,I:LD2bandFM10populationofM.enterolobii.

图1 深圳市蔬菜根结线虫部分种群会阴花纹

Fig.1 PerinealpatternsofsomeMeloidogynepopulationsinthevegetablesinShenzhenCity
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表2 深圳市蔬菜根结线虫部分种群雌虫测量值(n=20)
Table2 MeasurementsoffemalesofsomeMeloidogynepopulationsinthevegetablesinShenzhenCity μm 

形态指标
Morphological
options

南方根结线虫 M.incognita

KZ1小番茄
种群

KZ1population
ofLycopersicon
esculentum

JZT2苋菜
种群

JZT2population
ofAmaranthus
mangostanus

GH2生菜
种群

GH2population
ofLactuca
diversifolia

爪哇根结线虫
M.javanica
JZT13黄瓜

种群
JZT13population
ofCucumis
sativus

花生根结线虫
M.arenaria
GH7小白菜

种群
GH7population
ofBrassica
pekinensis

象耳豆根结线虫M.enterolobii

LD2b空心菜
种群

LD2bpopulation
ofI.aquatica

FM10生菜
种群
FM10

populationof
L.diversifolia

体长
Bodylength

849.2±6.1
(820.8~906)

855.6±18.7
(782.5~1031.3)

885.3±11.3
(823.2~959.4)

817.1±18.1
(703.4~909.6)

887.9±12.0
(807.0~978.7)

744.7±9.6
(689.3~790.2)

820.1±12.0
(758.5~939.3)

最大体宽
Bodydiameter

554.9±5.4
(517.9~592.3)

622.2±8.8
(581.3~672.8)

612.0±5.8
(581.8~653.5)

595.9±10.0
(512.5~648.5)

566.8±10.1
(504.8~626.6)

575.6±8.8
(525.3~619.2)

561.1±17.5
(423.0~686.1)

口针长
Styletlength

13.3±0.2
(12.2~14.5)

13.1±0.2
(11.8~14.6)

13.3±0.1
(12.3~14.2)

13.5±0.3
(10.9~15.3)

13.0±0.3
(10.1~15.0)

178.3±4.2
(150.2~210.7)

233.6±14.2
(173.1~367.5)

口针基部球至背
食道腺开口距离
Distancefrom
styletknobto
dorsalgland
orifice

2.6±0.1
(2.3~3.4)

2.7±0.1
(2.1~3.2)

2.8±0.1
(2.4~3.2)

3.3±0.1
(2.8~3.9)

3.79±0.12
(2.8~4.4)

11.3±0.2
(10.1~12.5)

12.0±0.2
(10.3~14.0)

颈长
Necklength

231.5±8.6
(173.1~282.7)

230.8±7.6
(198.0~307.3)

242.4±13.0
(164.5~299.2)

245.9±10.7
(167.1~304.0)

270.0±12.3
(164.8~334.1)

4.0±0.1
(3.6~4.3)

4.1±0.1
(3.3~5.2)

中食道球长
Lengthof
medianbulb

46.6±1.3
(36.3~55.2)

49.2±1.0
(42.5~56.3)

51.0±0.7
(46.3~57.6)

42.6±1.16
(34.2~53.5)

45.3±0.8
(39.9~52.0)

52.4±1.3
(45.0~62.7)

47.0±1.0
(40.0~55.7)

中食道球宽
Diameterof
medianbulb

42.9±0.92
(35.6~49.3)

42.1±0.6
(36.3~44.7)

47.5±0.6
(42.4~52.0)

37.1±0.9
(33.3~46.0)

40.4±1.1
(35.5~49.9)

46.5±0.9
(40.5~51.8)

40.6±1.0
(34.9~48.6)

中食道球处宽
Bodydiameter
atmedianbulb

75.6±2.7
(49.3~88.3)

86.3±2.8
(72.9~100.7)

81.5±2.07
(69.7~96.3)

64.6±1.9
(53.8~80.4)

71.1±1.6
(60.8~79.0)

78.3±1.6
(66.1~88.3)

77.0±2.6
(62.0~108.7)

中食道球中间
至头端距离
Distancefrom
anteriorbodyto
medianbulb

71.9±2.7
(54.2~91.4)

80.8±3.4
(61.6~98.3)

86.1±1.7
(75.1~98.2)

84.4±1.3
(72.1~92.6)

79.7±1.8
(68.1~92.0)

76.8±1.5
(69.1~88.8)

76.3±2.3
(65.5~91.2)

排泄孔至
头端距离
Distancefrom
anteriorbodyto
excretorypore

26.1±1.3
(18.1~36.8)

30.42±1.4
(22.99~41.7)

32.5±1.0
(24.6~40.2

27.3±0.9
(20.3~33.1)

29.7±0.9
(22.9~37.4)

33.9±0.6
(30.3~38.5)

30.2±1.1
(20.7~35.3)

   a 1.5±0.0
(1.4~1.6)

1.38±0.0
(1.3~1.7)

1.5±0.0
(1.3~1.6)

1.4±0.0
(1.2~1.5)

1.57±0.0
(1.3~1.9)

1.3±0.0
(1.3~1.3)

1.5±0.0
(1.2~1.9)

似性,故鉴定为爪哇根结线虫;有1个种群的扩增

片段为1.1kb,编号为GH7,扩增产物克隆测序,其
序列与GenBank中编号为EU364879.1的花生根

结线虫序列有100%的相似性,故鉴定为花生根结

线虫;有3个种群的扩增片段为0.7kb,将LD2b和

FM10的2个种群测序,序列与GenBank中编号为

GQ870255.1的象耳豆根结线虫序列具有100%的

相似性,故鉴定为象耳豆根结线虫。序列测序和酶

切分析鉴定结果与形态学和同工酶鉴定结果一致。
2.4 线虫的发生和优势种群

调查结果显示,深圳市蔬菜生产基地根结线虫

发生率达61.16%。在纯化得到的76个种群中,共
鉴定出4种根结线虫,其中69个种群为南方根结线

虫,3个种群为爪哇根结线虫,1个种群为花生根结

线虫,3个种群为象耳豆根结线虫,分别占鉴定种群

总数的90.79%、3.95%、1.32%和3.95%,另有

2个样品为南方根结线虫和象耳豆根结线虫的复合

种群。在采集地点分布上,南方根结线虫在11个蔬

菜基地都有发生,象耳豆根结线虫在龙岗区龙东蔬

菜农场和宝安区福民蔬菜农场2个基地发生,而花

生根结线虫和爪哇根结线虫分别在宝安区桂花蔬菜

农场和光明新区甲子塘蔬菜农场发生。在寄主分
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表3 深圳市蔬菜根结线虫部分种群2龄幼虫形态测量值(n=20)
Table3 MeasurementsofthesecondjuvenilesofsomeMeloidogynepopulationsinthevegetablesinShenzhenCity μm 

形态指标
Morphological
options

南方根结线虫 M.incognita

KZ1小番茄
种群

KZ1population
ofLycopersicon
esculentum

JZT2苋菜
种群

JZT2population
ofAmaranthus
mangostanus

GH2生菜
种群

GH2population
ofLactuca
diversifolia

爪哇根结线虫
M.javanica
JZT13黄瓜

种群
JZT13population
ofCucumis
sativus

花生根结线虫
M.arenaria
GH7小白菜

种群
GH7population
ofBrassica
pekinensis

象耳豆根结线虫M.enterolobii

LD2b空心菜
种群

LD2bpopulation
ofI.aquatica

FM10生菜
种群
FM10

populationof
L.diversifolia

体长
Bodylength

413.1±1.5
(400.8~424.7)

419.7±2.4
(404.4~430.4)

418.4±3.7
(392.3~445.6)

427.6±2.1
(410.1~440.1)

455.2±3.0
(434.7~473.3)

403.6±2.1
(373.8~417.1)

449.7±2.4
(446.5~463.8)

最大体宽
Bodydiameter

14.8±0.2
(13.3~16.5)

15.6±0.3
(13.7~19.0)

16.1±0.3
(14.1~18.9)

14.9±0.1
(14.4~15.5)

15.4±0.2
(14.1~16.9)

15.6±0.1
(14.5~16.5)

15.8±0.1
(15.6~16.6)

口针长
Styletlength

13.2±0.2
(11.7~15.0)

12.6±0.1
(12.0~13.3)

12.6±0.1
(12.2~13.3)

12.7±0.1
(12.1~13.5)

13.3±0.2
(12.4~15.0)

12.9±0.2
(11.5~14.5)

12.4±0.2
(12.2~13.5)

口针基部球至背
食道腺开口距离
Distancefrom
styletknobto
dorsalgland
orifice

3.2±0.1
(2.5~3.9)

3.1±0.1
(2.2~4.3)

2.6±0.1
(2.0~3.2)

3.5±0.1
(3.0~4.0)

3.3±0.1
(2.8~3.9)

3.1±0.1
(2.2~3.6)

3.1±0.1
(3.0~3.7)

排泄孔至
头端距离
Distancefrom
anteriorbodyto
excretorypore

83.8±0.6
(79.8~89.9)

85.0±1.1
(79.7~93.7)

86.4±1.0
(81.2~92.5)

86.7±0.3
(85.1~89.0)

87.5±0.9
(78.4~93.6)

81.8±0.7
(75.1~85.7)

96.2±0.6
(95.2~99.5)

尾长
Taillength

49.0±0.6
(42.0~52.0)

50.7±1.2
(44.3~58.2)

52.9±1.0
(48.0~60.5)

50.9±0.3
(49.2~52.7)

56.1±0.7
(51.9~63.1)

48.8±1.1
(42.5~55.6)

51.3±1.1
(49.2~57.7)

透明尾长
Hyaline
taillength

11.7±0.2
(10.6~12.9)

12.9±0.1
(11.5~14.0)

13.4±0.2
(12.4~14.5)

12.1±0.1
(11.1~12.9)

16.3±0.5
(9.4~19.3)

14.1±0.2
(13.1~15.9)

16.0±0.5
(15.7~19.6)

   a 28.0±0.4
(24.7~31.1)

27.0±0.5
(22.5~31.4)

26.2±0.4
(22.3~29.2)

28.8±0.3
(26.6~30.5)

29.6±0.4
(26.7~32.6)

25.9±0.2
(24.4~28.3)

28.4±0.2
(28.4~29.6)

   b′ 2.9±0.0
(2.6~3.1)

3.0±0.0
(2.8~3.3)

3.0±0.0
(2.8~3.2)

2.9±0.1
(2.5~3.2)

3.1±0.0
(2.8~3.3)

2.3±0.0
(2.1~2.4)

2.3±0.0
(2.3~2.4)

   c 8.5±0.1
(7.9~9.3)

8.3±0.1
(7.4~9.1)

8.5±0.1
(7.8~10.1)

8.4±0.0
(8.2~8.8)

8.1±0.1
(7.1~9.1)

8.3±0.2
(6.8~9.6)

8.8±0.2
(7.7~9.8)

  MB 0.5±0.0
(0.4~0.5)

0.5±0.0
(0.5~0.5)

0.5±0.0
(0.4~0.5)

0.5±0.0
(0.4~0.5)

0.5±0.0
(0.4~0.5)

0.3±0.0
(0.3~0.4)

0.4±0.0
(0.4~0.4)

  泳道1和5为对照爪哇种群 Line1and5wascontrolpopulationofM.javanica;泳道2为南方根结线虫KZ1种群 Line2wasKZ1

populationofM.incognita;泳道3为爪哇根结线虫JZT13种群 Line3wasJZT13populationofM.javanica;泳道4为南方根结线虫

JZT2种群 Line4wasJZT2populationofM.incognita;泳道6为南方根结线虫GH2种群 Line6wasGH2populationofM.incognita;

泳道7为花生根结线虫GH7种群 Line7wasGH7populationofM.arenaria;泳道8~10分别为南方根结线虫TD3、SF1和TL1种群 

Line8-10wasTD3,SF1andTL1populationofM.incognita,respectively;泳道11为象耳豆根结线虫LD2b种群 Line11wasLD2bpopu-
lationofM.enterolobii.

图2 深圳市蔬菜根结线虫部分种群同功酶电泳图谱

Fig.2 ElectrophoresispatternsofisoenzymeofMeloidogynesspeciesinthevegetablesinShenzhenCity

64



 第2期 赵传波 等:深圳市蔬菜基地根结线虫的种类和分布  

  A:mtDNA-PCR扩增片段电泳图 ElectrophoresispatternofmtDNA-PCR;B:mtDNA-PCR扩增片段酶切电泳图 Electropho-
resispatternofmtDNA-RFLP;泳道1~3分别为南方根结线虫KZ1、SF1和TD3种群 Line1-3wasKZ1,SF1andTD3ofM.incog-
nita,respectively;泳道4为象耳豆根结线虫LD2b种群 Line4wasLD2bpopulationofM.enterolobii;泳道5~7分别为南方根结线

虫JZT2、TL1和GH1种群 Line5-7wasJZT2,TL1andGH1populationsofM.incognita,respectively;泳道8为花生根结线虫

GH7种群 Line8wasGH7populationofM.arenaria;泳道9为爪哇根结线虫JZT13种群 Line9wasJZT13populationofM.ja-
vanica;泳道10为清水对照 Line10waswatercontrol;M:MarkerDL2000.

图3 深圳市蔬菜根结线虫部分种群mtDNACOII/lRNA序列扩增和mtDNA-RFLP酶切鉴定电泳图

Fig.3 ElectrophoresispatternsoffragmentsofmtDNACOII/lRNAsequencesamplification
andmtDNA-RFLPofMeloidogynespeciesinthevegetablesinShenzhenCity

布上,南方根结线虫在8种蔬菜上都有发生,象耳豆

根结线虫仅在空心菜和苋菜上发生,而花生根结线

虫仅在小白菜上发生,爪哇根结线虫仅在黄瓜上发

生。这说明在深圳市蔬菜生产基地根结线虫发生普

遍且种类多样,其中南方根结线虫为优势种类,并存

在少量2个种在同一蔬菜农场混合发生的情况。

3 讨 论

在根结线虫的形态分类中,会阴花纹的特征一

直被认为是最重要的。本试验结果表明,在同一种

群的花生根结线虫中,发现会阴花纹特征存在较大

差异,多数个体具有典型的该种类会阴花纹特征:侧
线不明显;少数个体的会阴花纹侧线明显,容易与爪

哇根结线虫会阴花纹混淆。胡凯基[11]和 Nickl[12]

也报道花生根结线虫会阴花纹有这一变异特征。目

前已明确根结线虫的会阴花纹在种内和种间均有变

异,寄主与营养的差异、地域的不同、发育阶段的不

同、选取研究材料和样本制作技术的人为差异等都

是导致变异的重要因素[13],因此,完全依靠会阴花

纹特征鉴定根结线虫是困难的。
同功酶特别是酯酶和苹果酸脱氢酶作为根结线

虫分类鉴定的重要手段,已经愈来愈受到重视[14]。
本试验采用苹果酸脱氢酶(MDH)和酯酶(EST)成
功地区分了南方根结线虫、爪哇根结线虫、花生根结

线虫和象耳豆根结线虫,鉴定结果与形态鉴定一致。
所鉴定的根结线虫深圳种群的苹果酸脱氢酶和酯酶

带型均与报道的结果一致[7-8],因而也证实了同功酶

特征在根结线虫分类鉴定上具有重要意义。同功酶

方法是根结线虫分类鉴定重要手段之一,是常见根

结线虫种类鉴定的一个准确、稳定和实用的方法,可
以用于根结线虫的检测及其诊断[9,15]。

本试 验 采 用 Powers等[10]设 计 的 引 物 扩 增

mtDNA的COⅡ和LrRNA 基因的目的 DNA 片

段,南方根结线虫和爪哇根结线虫的扩增片段均为

1.7kb,需要进一步使用限制性内切酶 HinfⅠ对这

2种根结线虫的扩增产物进行酶切才能鉴别。南方

根结线虫可产生约1.3kb和0.4kb的2个片段,
爪哇根结线虫的扩增产物不能被酶切,此结果与

Orui[16]的报道一致,但Powers等[10]的研究结果表

明,南方根结线虫扩增产物 HinfⅠ酶切可产生约

1.0kb、0.4kb和0.3kb的3个片段,而爪哇根结

线虫扩增片段 HinfⅠ酶切产生约1.1kb和0.7kb
的2个限制性片段;花生根结线虫扩增片段约为

1.1kb,这与Xu等[17]的报道一致,但 Orui[16]在扩

增酯酶带型为 A1和 A2的花生根结线虫的 mtD-
NA目的片段时,均得到约1.7kb的目的片段;象

耳豆根结线虫的扩增片段约为0.7kb,这与卓侃

等[18]的报道一致。虽然 mtDNA-PCR-RLFP技术

国内外学者研究结果有所不同,但通过 mtDNA-
PCR-RLFP技术仍可以将南方根结线虫、爪哇根结

线虫、花生根结线虫和象耳豆根结线虫区分开来,因
此,在根结线虫种类鉴定中,在运用形态学和同功酶

鉴定的基础上,mtDNA-PCR-RLFP技术的应用是

一个有效补充。
深圳市蔬菜基地根结线虫发生普遍且种类多

样,其中南方根结线虫是明显的优势种类,是蔬菜根

结线虫病的最主要病原线虫,因此,在采用品种与轮

作方法防治蔬菜根结线虫病时,重点要选择以抗南

方根结线虫为主的蔬菜品种和作物种类。
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IdentificationandpopulationdistributionofMeloidogynespecies
fromthevegetablebaseinShenzhenCity

ZHAOChuan-bo1,2 ZHENGXiao-ling3 RUANZhao-ying3 DINGSha1

LIDong-ping3 XUChun-ling1 XIEHui1
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3.ShenzhenAgriculturalTechnologyPromotionCenter,Shenzhen518040,China

  Abstract Inthisstudy,asurveywascarriedouttoidentifyMeloidogynespeciesfromrhizosphere
ofvegetablesinShenzhenCitybymeansofmorphology,isozymesandmolecularanalysis.Theresults
showedthatamong121samplesofrootsandrhizospheresoilfrom13differentvegetablebasesinShenz-
henCity,Meloidogynewerefoundin74samplesfrom11differentfields,andtheincidencerateof
Meloidogynewas61.16%.SeventysixpopulationsofMeloidogynewerepurified,and4specieswere
detectedandidentified,including69populationsofM.incognita,3populationsofM.javanica,1popu-
lationofM.arenariaand3populationsofM.enterolobii.Atthesametime,mixedpopulationsofM.in-
cognitaandM.enterolobiiexistedin2samples.Inconclusion,Meloidogynedistributewidelyinvegeta-
blefieldsinShenzhenCity,andM.incognitaisthedominatedspecies.

Keywords vegetable;Meloidogynespp.;species;identification;distribution
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