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福建省直播稻根结线虫病的病原种类鉴定
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摘要: 【目的】福建省福清市江镜镇与福安市潭溪镇水稻区直播稻苗期分别发生严重的根结线虫病ꎬ本研

究对其病原物进行形态和分子鉴定ꎬ明确病原物种类ꎬ以期为福建省直播稻根结线虫病害防控提供理论

依据ꎮ 【方法】通过根结线虫各虫态形态学特征进行观测ꎻ同时对其 ｒＤＮＡ￣ＩＴＳ 区进行测序ꎬ通过贝叶斯

法与最大似然法构建了系统发育树来确定种类ꎻ利用拟禾本科根结线虫特异性引物 Ｍｇ￣Ｆ / Ｍｇ￣Ｒ 检测种

群ꎮ 【结果】根结线虫的雌虫、雄虫和 ２ 龄幼虫的形态学特征与拟禾本科根结线虫原始描述种一致ꎻｒＤ￣
ＮＡ￣ＩＴＳ 区序列长度为 ５７６ ｂｐꎬ与 ＧｅｎＢａｎｋ 拟禾本科根结线虫种群相似度均达 ９９％以上ꎻ系统发育树明确

了该根结线虫与拟禾本科根结线虫处于同一分支ꎻ特异性引物 Ｍｇ￣Ｆ / Ｍｇ￣Ｒ 检测进一步明确病原为拟禾本科根结线虫单一

种群ꎮ 【结论】本研究通过形态与分子特征ꎬ明确了在福建直播稻上发现的根结线虫为拟禾本科根结线虫ꎮ 拟禾本科根结

线虫在福建省最早于 ２０１１ 年在政和县小范围水稻田发现ꎬ此后未在其他水稻种植区发现ꎮ 本次在福建直播稻上首次发现

大面积的根结线虫为害ꎮ 随着直播稻的种植面积扩大ꎬ拟禾本根结线虫引起的水稻病害可能会成为制约其发展的新问题ꎬ
应引起足够重视ꎮ
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　 　 水稻 Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｕａ Ｌ.是全世界最重要的粮食作

物之一ꎬ拟禾本科根结线虫 Ｍｅｌｏｉｄｏｇｙｎｅ ｇｒａｍｉｎｉｃｏｌａ
(Ｇｏｌｄｅｎ ａｎｄ Ｂｉｒｃｈｆｉｅｌｄ)作为水稻上最严重的植物

寄生性线虫ꎬ广泛分布于世界热带和亚热带水稻产

区ꎬ因其经济危害性ꎬ被许多国家列为检疫性线虫

(Ｍａｎｔｅｌｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)ꎮ 拟禾本科根结线虫在中国

最早发现于海南的葱 Ａｌｌｉｕｍ ｆｉｓｔｕｌｏｓｕｍ Ｌ.上(赵洪海

等ꎬ２００１)ꎬ２０１１ 年在福建省政和县发现其危害水稻

(刘国坤等ꎬ２０１１)ꎮ 近几年来ꎬ该根结线虫在湖北

(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)、江苏(冯辉等ꎬ２０１７)、江西(叶
梦斐等ꎬ２０１８)、海南(罗激光等ꎬ２０１８)、湖南(吕军

等ꎬ２０１９)等水稻种植区相继发生危害ꎬ备受国内植

物线虫界关注(黄文坤等ꎬ２０１８)ꎮ ２０１９ 年ꎬ福建省

福清市和福安市的直播稻区ꎬ水稻苗期发生大面积

的根结线虫病ꎬ稻苗生长严重不良ꎮ 本研究对根结

线虫种进行形态学和分子生物学鉴定ꎬ并基于系统

发育树分析ꎬ以明确其种类ꎮ

１　 材料与方法
１.１　 根结线虫种群的采集

２０１９ 年 ５ 月ꎬ在福建省福清市江镜镇玉仑村与

福安市溪潭镇的上百亩直播稻的稻苗根系发生严

重的根结线虫病害ꎬ样本采集采用随机采样方法ꎬ
随机拔取 １００ 株植株ꎬ观察植株发病率ꎮ 并将采集

根结样本分装进聚乙烯薄膜自封袋内ꎬ带回实验室

后进行处理ꎮ
１.２　 线虫的分离与纯化

将采集的病根清洗干净ꎬ在体视显微镜下检查

根结ꎮ 将根结中的单卵囊挑出ꎬ接种于提前在灭菌

沙土中培植的 ３ 叶期水稻根部ꎬ在温室条件下培

养ꎬ接种 ２ 周后可见有根结产生ꎬ正常水肥管理保

存种群ꎮ 纯化的种群用于形态测定及分子检测ꎮ
形态测定的雌虫剖离于根结中ꎬ雄虫挑自根结卵囊

胶质物ꎬ２ 龄幼虫通过根结内挑取的卵囊在无菌水

中孵化后收集获得ꎮ
１.３　 线虫的形态观察和测量

通过配备 Ｎｉｋｏｎ 相机(ＤＳ￣Ｒｉ１)的显微镜( Ｅ￣
ｃｌｉｐｓｅ Ｎｉ￣Ｕ ９３１６０９)观察制作的线虫玻片ꎮ 线虫的

杀死、ＴＡＦ 固定、会阴花纹等标本制作均参照张绍

升(１９９９)ꎮ 使用相机的配套软件进行拍摄并记录

根结线虫各形态特征图片ꎻ各形态测量值按照 Ｄｅ
Ｍａｎ 公式利用软件进行测计ꎮ
１.４　 线虫分子生物学鉴定

１.４.１ 　 ＤＮＡ 提取方法 　 冻融裂解法( Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１１):把挑到的单条 ２ 龄幼虫在 ｄｄＨ２Ｏ 清洗干净

之后ꎬ转移至装有 １５ μＬ 线虫裂解液 ＷＬＢ (５０
ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１ ＫＣｌ、１０ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１ Ｔｒｉｓ ｐＨ ８.３、２.５ ｍｍｏｌ
􀅰Ｌ－１ ＭｇＣｌ２、０. ４５％ ＮＰ４０、４. ５％ Ｔｗｅｅｎ ２０ꎬ ｐＨ ＝
８.３)的 ＰＣＲ 管内ꎬ将 ＰＣＲ 管在小型离心机快速离

心后在液氮中浸泡约 １ ｍｉｎꎬ然后加 １.５ μＬ 蛋白酶

Ｋ(１.０ ｍｇ􀅰ｍＬ－１)到管内ꎮ 将 ＰＣＲ 管放置于 ＰＣＲ
仪中处理(６５ ℃温育 １ ｈꎬ９５ ℃ １０ ｍｉｎ)ꎮ
１.４.２　 ｒＤＮＡ ＩＴＳ 区片段的扩增和测序　 使用 ２５ μＬ
反应体系:模板 ＤＮＡ ２ μＬꎬ上游引物(１０ μｍｏｌ􀅰Ｌ－１)
１ μＬꎬ下游引物 (１０ μｍｏｌ 􀅰Ｌ－１ ) １ μＬꎬ ＰＣＲ Ｍｉｘ
(Ｐｒｅｍｉｘ ＴａｑＴＭꎬ ＴＡＫＡＲＡ)１２.５ μＬꎬｄｄＨ２Ｏ ８.５ μＬꎮ

ＩＴＳ 区 ( ＩＴＳ１￣５. ８Ｓ￣ＩＴＳ２) 采用引物 ＴＷ８１ (５′￣
ＧＴＴＴＣＣＧＴＡＧＧＴＧＡＡＣＣＴＧＣ￣３′) 和 ＡＢ２８ ( ５′￣
ＡＴＡＴＧＣＴＴＡＡＧＴＴＣＡＧＣＧＧＧＴ￣３′) 扩 增 ( Ｍａａｆｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２００３)ꎮ ＰＣＲ 反应程序:９４ ℃、４ ｍｉｎꎻ９４ ℃、３０
ｓ、５５ ℃ꎬ３０ ｓꎬ７２ ℃、６０ ｓꎬ３５ 个循环ꎻ７２ ℃、５ ｍｉｎꎮ

用 １％的琼脂糖凝胶对 ＰＣＲ 产物进行电泳ꎬ确
定目的性条带ꎬ扩增产物寄送广州擎科公司回收、
纯化、克隆ꎬ获得目靶标基因序列ꎮ
１.４.３　 序列提交、分析及系统发育树构建　 按照相

应序列提交步骤将得到的序列上传至 Ｇｅｎｅｂａｎｋꎬ获
取序列号ꎮ 采用 ＭＡＦＦＴ 比对ꎬ选择 Ｇ￣ＩＮＳ￣Ｉ 模型进

行多序列比对分析(Ｋａｔｏｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９)ꎮ 将获得的

ＦＡＳＴＡ 文件在网址 ｈｔｔｐ:∥ｓｉｎｇ.ｅｉ.ｕｖｉｇｏ.ｅｓ / ＡＬＴＥＲ /
中转换格式ꎬ选择 Ｍｒｂａｙｅｓ 转换 ｎｅｘｕｓ 格式ꎬ选择

ＲＡｘＭＬ 转换 ＰＨＹＬＩＰ 格式ꎮ 在 ＣＩＰＲＥＳ Ｓｃｉｅｎｃｅ
Ｇａｔｅｗａｙ(ｗｗｗ.ｐｈｏｌｙ.ｏｒｇ)平台上进行在线序列分析

(Ｍｉｌｌｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０)ꎮ 分别使用 ＭｒＢａｙｅｓ ３. ２. ６ ｏｎ
ＸＳＥＤＥ (Ｒｏｎｑｕｉｓｔ ＆ Ｈｕｅｌｓｅｎｂｅｃｋꎬ２００３)和 ＲＡｘＭＬ￣
ＨＰＣ２ ｏｎ ＸＳＥＤＥ (Ｓｔａｍａｔａｋｉｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)进行贝叶

斯法与最大似然法分析ꎮ 贝叶斯系统发育树分析

采用 ＧＴＲ＋Ｉ＋Ｇ 模式ꎬ运算 ５００００００ 代ꎬ每运算 １００
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代对树形进行 Ｍａｒｋｏｖ ｃｈａｉｎｓ 采样ꎬ剔除初始 ２５％采

样ꎻ极大似然法分析采用 ＧＴＲＣＡＴ 模型ꎬ完成 １０００
次自展重复ꎮ 采用 Ｆｉｇｔｒｅｅ ｖ１.４.３ (Ｐａｇｅꎬ１９９６)和

ｄｏｂｅ Ｉｌｌｕｓｔｒａｔｏｒ ＣＣ 在贝叶斯 ５０％多数原则一致树

上标注自展值和后验概率ꎮ
１.４.４　 特异性引物检测　 在福清市与福安市的水

稻区随机各采集 ８ 只雌虫ꎬ使用拟禾本科根结线虫

特异性引物 Ｍｇ￣Ｆ / Ｍｇ￣Ｒ ( ５′￣ＴＴＡＴＣＧＣＡＴＣＡＴＴＴ￣
ＴＡＴＴＴＧ￣３′ꎬ ５′￣ＣＧＣＴＴＴＧＴＴＡＧＡＡＡＡＴＧＡＣＣＣＴ￣３′)
随机扩增单条雌虫(Ｈｔａｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６)ꎬＰＣＲ 反应程

序:９５ ℃ꎬ４ ｍｉｎꎻ ９４ ℃ꎬ３０ ｓꎬ５１ ℃ꎬ３０ ｓꎬ７２ ℃ꎬ３０
ｓꎬ３５ 个循环ꎻ７２ ℃ꎬ５ ｍｉｎꎻ ４ ℃保存ꎮ 以实验室番

茄 Ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｏｎ ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｍ Ｍｉｌｌ.上保存的南方根结线

虫为对照ꎬ以单条雌虫进行扩增ꎮ

２　 结果与分析
福清市与福安市的水稻区水稻根部根结线虫

株发病率分别为 ６８％与 ７５％ꎻ经形态与分子鉴定ꎬ
均为拟禾本科根结线虫ꎮ
２.１　 水稻根结线虫病主要症状特点

田间发病的水稻植株叶片萎蔫黄化ꎬ根系分蘖

减少ꎬ与正常水稻比明显矮小(图 １Ａ)ꎮ 受害水稻

根系生长严重衰退(图 １Ｂ)ꎬ很多根尖膨大后发生

扭曲变形ꎬ呈现典型的勾状结构ꎬ也有部分根为不

规则状隆起或锤状ꎮ 根结处生长出较细的侧根也

会被根结线虫幼虫再次侵染ꎬ形成新根结(图 １Ｃ、
Ｄ)ꎮ 在体视镜下镜检ꎬ雌虫和大多数卵囊包埋在根

结内ꎬ少数根表面有开裂ꎬ露出卵囊ꎬ卵囊胶质薄ꎬ
卵粒松散ꎮ

图 １　 拟禾本科根结线虫侵染水稻的症状特点
Ｆｉｇ.１　 Ｓｙｍｐｔｏｍｓ ｏｆ ｒｉｃｅ ｃａｕｓｅｄ ｂｙ Ｍ. ｇｒａｍｉｎｉｃｏｌａ

Ａ:福清玉仑村田间症状ꎻＢ:病苗ꎻＣ、Ｄ:根部根结症状ꎮ
Ａ: Ｆｉｅｌｄ ｓｙｍｐｔｏｍｓ ｉｎ Ｙｕｌｕｎ ｖｉｌｌａｇｅ ｏｆ Ｆｕｑｉｎｇꎻ Ｂ: Ｄｉｓｅａｓｅｄ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ꎻ Ｃꎬ Ｄ: Ｇａｌｌｓ ｏｎ ｒｉｃｅ ｒｏｏｔｓ.

２.２　 形态学鉴定

２.２.１　 形态描述　 雌虫球形或梨形ꎬ虫体大多尾尖

突出明显(图 ２Ａ)ꎮ 口针纤细ꎬ针锥向背面弯曲ꎬ中
食道球发达ꎬ排泄孔位于中食道球后(图 ２Ｄ)ꎮ 会

阴花纹整体近似圆形ꎬ背弓中等或低ꎬ无侧线ꎮ 整

体线纹连续且较为平滑ꎬ但在侧区常见细碎纹路ꎬ
这些细碎纹将平滑连续的线纹截断ꎬ形成不规则的

条沟ꎬ通常成对出现ꎬ分布在背面或两侧面ꎬ花纹形

状显得不自然ꎬ似人为撕裂一般ꎻ多数会阴花纹腹

线连续平滑ꎬ或有弯曲ꎮ 尾端阴门区ꎬ无或有少量

纹路ꎮ 侧尾线孔小而明显ꎬ其之间距离相对较近ꎬ
小于阴门裂长度(图 ２Ｂ、Ｃ)ꎮ

雄虫:虫体蠕虫状ꎬ体环明显ꎻ头区低平ꎬ与体

部无明显缢缩ꎬ骨化明显ꎬ有环纹ꎮ 口针粗壮ꎬ针锥

针杆界限明显ꎬ与口针基部球连接处稍变窄ꎬ基部

球近圆形ꎮ 中食道球明显ꎬ食道腺覆盖肠于腹面ꎬ
排泄孔位于半月体下约 ３ 个体环处(图 ２Ｅ)ꎮ 精巢

单条ꎬ前伸ꎬ精巢内充满精子(图 ２Ｆ)ꎮ 虫体中部侧

区具有 ４ 条侧线(图 ２Ｇ)ꎮ 交合刺发达ꎬ尾端窄圆

(图 ２Ｈ)ꎮ
２ 龄幼虫(ｓｅｃｏｎｄ ｊｕｖｅｎｉｌｅꎬ Ｊ２):虫体细小ꎬ头部

顶端平截ꎬ头区缢缩不明显ꎻ口针纤细ꎬ基部球近椭

圆形ꎮ 中食道球清晰ꎬ排泄孔紧靠半月体(图 ２Ｉ)ꎮ
尾部细长ꎬ末端尖细ꎬ有明显缺刻ꎬ可见狭长的透明

区(图 ２Ｊ、Ｋ)ꎮ 体中部侧区可见 ４ 条间距不同的侧

线(图 ２Ｌ)ꎮ
２.２.２　 形态测量　 福安水稻与福清水稻上的根结

线虫种群形态测量值见表 １ꎮ 从两地采集的根结线

虫种群形态特征与测量值均符合原始描述种

(Ｇｏｌｄｅｎ ＆ Ｂｉｒｃｈｆｉｅｌｄꎬ１９６５)ꎮ
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图 ２　 拟禾本科根结线虫雌虫、雄虫、２ 龄幼虫形态特征
Ｆｉｇ.２　 Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｏｆ ｆｅｍａｌｅｓꎬ ｍａｌｅｓꎬ Ｊ２ ｏｆ Ｍ. ｇｒａｍｉｎｉｃｏｌａ

Ａ:雌虫整体观ꎻＢ、Ｃ:会阴花纹ꎻＤ:雌虫头部形态ꎻＥ:雄虫头部与食道(箭头示排泄孔位置)ꎻＦ:精巢内精子ꎻＧ:雄虫侧区ꎻＨ:雄虫尾部ꎻ
Ｉ:２ 龄幼虫头部与食道(箭头示排泄孔位置)ꎻＪ、Ｋ:２ 龄幼虫尾部ꎻＬ:２ 龄幼虫侧区ꎮ Ｂ－Ｌ 比例尺: ２０ μｍꎮ

Ａ: Ｆｅｍａｌｅ ｗｈｏｌｅ ｂｏｄｙꎻ Ｂꎬ Ｃ: Ｐｅｒｉｎｅａｌ ｐａｔｔｅｒｎꎻ Ｄ: Ａｎｔｅｒｉｏｒ ｅｎｄ ｏｆ ｆｅｍａｌｅꎻ Ｅ: Ｐｈａｒｙｎｇｅａｌ ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ ｍａｌｅ (ａｒｒｏｗ ｓｈｏｗｓ ｅｘｃｒｅｔｏｒｙ ｐｏｒｅ)ꎻ
Ｆ: Ｓｐｅｒｍｓ ｉｎ ｔｅｓｔｅꎻ Ｇ: Ｌａｔｅｒａｌ ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ ｍａｌｅꎻ Ｈ: Ｍａｌｅ ｔａｉｌꎻ Ｉ: Ａｎｔｅｒｉｏｒ ｂｏｄｙ ｏｆ Ｊ２ (ａｒｒｏｗ ｓｈｏｗｓ ｅｘｃｒｅｔｏｒｙ ｐｏｒｅ)ꎻ

Ｊꎬ Ｋ: Ｌａｒｖａｅ ｔａｉｌ ｏｆ Ｊ２ꎻ Ｌ: Ｌａｔｅｒａｌ ｆｉｅｌｄ ｏｆ Ｊ２. Ｓｃａｌｅ ｏｆ Ｂ－Ｌ: ２０ μｍ.

２.３　 分子生物学鉴定

２.３.１　 基于 ＩＴＳ￣ｒＤＮＡ 的系统发育树构建　 将福清

水稻与福安水稻上的拟禾本科根结线虫种群 ＩＴＳ 区

测序结果上传至 ＧｅｎｅＢａｎｋꎬ获得福安市溪潭镇水稻

种群序列号(ＭＴ１５９６８９ / ５７９ ｂｐ)和福清市江镜镇水

稻种群序列号 (ＭＴ１５９６９０ / ５７９ ｂｐ、ＭＴ１５９６９１ / ５７９
ｂｐ)ꎬ通过 ＮＣＢＩ 中 ＢＬＡＳＴ 进行比对ꎬ与其他拟禾本

科根结线虫分离种群相似性在 ９９％~１００％ꎮ 如图 ３
所示ꎬ依据比对结果挑选数据库中 ２９ 条序列ꎬ加上

试验获得序列 ３ 条ꎬ共 ３２ 条序列ꎬ外群种设为 Ｐｒａｔｙ￣
ｌｅｎｃｈｕｓ ｔｈｏｒｎｅｉ (ＫＲ００２６８３)ꎬ采用贝叶斯和极大似然

法构建系统发育树ꎬ进化树将福清水稻和福安水稻

群体 与 福 建 南 平 ( ＨＱ４２０９０２、 ＨＱ４２０９０３)、 广 东

(ＫＲ６０４７３２)、广西(ＭＮ６４７５４５)、浙江(ＫＹ６６０５４３)、
海南(ＫＲ６０４７３３)、缅甸(ＫＲ６０４７３４、ＫＲ６０４７３６)和印

度(ＨＭ６２３４４２)种群归为一个分支ꎬ表明实验室分离

获得的福清水稻和福安水稻群体与其他拟禾本根结

线虫分离种群形成一个支持值高的支系(ＰＰ / ＢＳ ＝
０.９９ / ９６)ꎬ可以确定其为拟禾本科根结线虫ꎮ
２.３.２　 特异性引物检测　 从福清水稻根部与福安

水稻根部分离的根结线虫种群内随机挑取单雌虫ꎬ

经提取 ＤＮＡ 后ꎬ使用特异性引物 Ｍｇ￣Ｆ / Ｍｇ￣Ｒ 进行

扩增ꎬ均得到 ３６９ ｂｐ 的目的条带(图 ４)ꎻ南方根结

线虫对照组无条带ꎬ确定其种群为单一种群ꎬ均为

拟禾本科根结线虫ꎮ

３　 小结与讨论
本次在福清与福安地区的直播稻苗期上发现

的根结线虫病ꎬ经形态学与分子生物学鉴定为拟禾

本科根结线虫ꎬ这是福建省首次在直播稻上发现拟

禾本科根结线虫危害ꎮ 拟禾本科根结线虫能侵染

旱稻、低洼地水稻、灌溉稻、深水稻ꎬ严重制约亚洲

部分国家或地区的水稻产量 ( Ｍａｎｔｅｌｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１７)ꎮ 该线虫能在多种稻田生态环境存活ꎬ但主

要针对田间湿润或沙漏田、旱田等ꎬ长期淹水条件

不利其侵染与繁殖(黄文坤等ꎬ２０１８)ꎮ 近年来ꎬ拟
禾本科根结线虫在中国多个省份稻区相继发生ꎬ与
水稻栽培模式改变ꎬ特别与直播稻栽培技术推广有

关ꎮ 直播稻的优势在于节省劳动力ꎬ但直播稻芽期

水层薄、根系浅、透气性好ꎬ适合该线虫侵染、繁殖、
传播ꎮ 针对我国直播稻种植面积的扩大ꎬ拟禾本科

根结线虫病应引起足够重视ꎮ
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表 １　 福安与福清水稻拟禾本科根结线虫种群雌虫、雄虫、２ 龄幼虫的形态测量值
Ｔａｂｌｅ １　 Ｍｏｒｐｈｏｍｅｔｒｉｃ ｄａｔａ ｏｆ ｆｅｍａｌｅｓꎬ ｍａｌｅｓꎬ Ｊ２ ｏｆ Ｍ. ｇｒａｍｉｎｉｃｏｌａ ｉｎ Ｆｕ′ａｎ ａｎｄ Ｆｕｑｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ Ｏ. ｓａｔｉｖａ

形态
Ｍｏｒｐｈｏｍｅｔｒｉｃｓ

福安水稻上种群 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｉｎ Ｆｕ′ａｎ

雌虫 Ｆｅｍａｌｅ 雄虫 Ｍａｌｅ Ｊ２

福清水稻上种群 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｉｎ Ｆｕｑｉｎｇ

雌虫 Ｆｅｍａｌｅ 雄虫 Ｍａｌｅ Ｊ２
ｎ ２０ ２０ ２０ ２０ ２０ ２０
Ｌ / μｍ ５６４.０±２６.４

(５１６.０~６１９.０)
１６６９.０±９８.２

１４６４.０~１８１７.０
４７７.０±２７.０

(４２８.０~５３５.０)
５７９.０±４４.４

(５３５.０~６２４.０)
１７６９.０±１３７.２

(１６３２.０~１９０６.０)
４６２.０±３５.２

(４２７.０~４９７.０)
ａ １.６±０.１

(１.４~１.９)
３７.３±４.２

(２８.０~４４.２)
２７.５±１.９

(２３.６~３０.６)
１.６±０.１

(１.４~１.８)
３３.９±１８.５

(１５.５~５２.４)
２５.６±６.５

(１９.１~３２.０)
ｂ １０.６±１.３

(８.０~１３.５)
４.８±０.３

(４.１~５.２)
７.６±０.８

(６.８~９.６)
５.２±０.５

(４.７~５.７)
ｂ′ ７.８±１.１

(６.３~１０.５)
４.０±０.２

(３.５~４.４)
５.９±０.３

(５.６~６.１)
４.２±０.１

(４.０~４.３)
ｃ ６.６±０.５

(５.９~７.７)
６.３±０.４

(５.９~６.７)
ｃ′ ６.３±０.５

(５.５~７.４)
６.１±０.６

(５.５~６.７)
Ｓｔｙｌｅｔ ｌｅｎｇｔｈ / μｍ １２.５±１.９

(１２.１~１４.８)
１６.３±０.７

(１５.０~１７.７)
１２.１±０.５

(１１.３~１３.６)
１１.８±０.７

(１１.０~１２.５)
１６.１±１.１

(１４.９~１７.２)
１１.０±０.８

(１０.１~１１.８)
Ｓｔｙｌｅｔ ｋｎｏｂ ｈｅｉｇｈｔ / μｍ ２.１±０.３

(１.６~２.６)
０.９±０.１

(０.７~１.２)
２.７±０.４

(２.３~３.２)
１.３±０.３

(１.０~１.６)
Ｓｔｙｌｅｔ ｋｎｏｂ ｗｉｄｔｈ / μｍ ４.０±０.３

(３.３~４.５)
１.９±０.２

(１.５~２.２)
４.３±０.４

(３.８~４.７)
２.１±０.３

(１.８~２.５)
Ｌｉｐ ｒｅｇｉｏｎ ｄｉａｍ / μｍ ９.７±０.４

(８.９~１０.２)
４.８±０.５

(４.３~６.０)
１１.０±１.０

(１０.０~１１.９)
５.４±０.９

(４.６~６.３)
Ｌｉｐ ｒｅｇｉｏｎ ｈｅｉｇｈｔ / μｍ ４.７±０.４

(４.２~５.６)
２.４±０.４

(２.０~３.４)
５.０±０.６

(４.５~５.６)
１.７±０.２

(１.５~１.９)
ＤＧＯ / μｍ ３.５±０.４

(３.０~４.２)
４.２±０.５

(３.５~４.８)
３.３±０.３

(２.４~３.８)
３.４±０.７

(３.７~５.０)
４.４±０.４

(３.９~４.８)
２.５±０.４

(２.１~２.８)
Ｍａｘ ｂｏｄｙ ｄｉａｍ / μｍ ３７５.０±２２.７

(３０５.０~４１１.０)
４５.２±５.０

(３８.１~６０.４)
１７.５±１.８

(１５.２~２２.０)
３６７.０±４３.１

(３２４.０~４１０.０)
５２.９±７.５

(４５.４~６０.５)
１８.３±２.３

(１６.０~２０.５)
Ａｎａｌ ｂｏｄｙ ｄｉａｍ / μｍ １７.９±１.７

(１４.３~２０.８)
１１.５±０.９

(９.８~１２.８)
２０.４±２.１

(１８.３~２２.５)
１２.３±１.５

(１０.８~１３.７)
Ａｎｔｅｒｉｏｒ ｅｎｄ ｔｏ ｐｈａｒｙｎｇｏ￣
ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｊｕｎｃｔｉｏｎ/ μｍ

１６０.０±１８.９
(１２６.０~１９１.０)

１００.０±６.１
(８９.０~１１５.０)

２３３.０±９.８
(２２３.０~２４３.０)

９０.０±６.９
(８３.０~９７.０)

Ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｅｎｄ ｐｈａｒｙｎ￣
ｇｅａｌ ｇｌａｎｄ / μｍ

２１５.０±２７.６
(１７０.０~２５２.０)

１２０.０±７.９
(１０６.０~１３７.０)

３０３.０±１２.３
(２９１.０~３１５.０)

１１２.０±４.９
(１０８.０~１１７.０)

Ｅｘｃｒｅｔｏｒｙ ｐｏｒｅ / μｍ １１４.０±８.０
(１０２.０~１３１.０)

７８.０±３.０
(７２.０~８６.０)

１５４.０±８.８
(１４５.０~１６３.０)

７３.０±３.９
(６９.０~７７.０)

Ｓｐｉｃｕｌｅ ｌｅｎｇｔｈ / μｍ ２８.２±３.４
(１９.３~３２.３)

２７.３±３.１
(１８.３~３１.４)

Ｔａｉｌ / μｍ １０.１±１.２
(８.７~１１.２)

７２.３±３.３
(６３.０~７６.５)

９.９±１.３
(８.６~１１.２)

７３.９±７.３
(６６.６~８１.１)

ＰＨ￣ＰＨ / μｍ １２.９±０.９
(１１.４~１４.８)

１２.４±１.２
(１１.２~１３.６)

ＶＳＬ / μｍ ２５.１±４.７
(８.６~２９.３)

２１.５±２.１
(１９.４~２３.７)

Ａ￣ＰＨ / μｍ ９.４±１.２
(７.５~１１.７)

９.７±２.５
(７.２~１２.１)

Ｈ / μｍ １９.５±１.８
(１６.５~２２.４)

１８.３±２.１
(１６.３~２０.４)

Ｖ￣Ａ / μｍ １８.２±２.９
(１３.４~２２.１)

１５.３±３.６
(１１.７~１８.９)

　 　 ｎ:测量虫数ꎻＬ:体长ꎻａ:体长 /最大体宽ꎻｂ:体长 /食道与肠连接处至体前端的距离ꎻｂ′:体长 /食道腺末端至体前端的距离ꎻｃ:体长 /尾长ꎻ
ｃ′:尾长 / 肛门处体宽ꎻＤＧＯ:背食道腺开口至口针基部球的距离ꎻＰＨ￣ＰＨ:两侧尾腺孔距离ꎻＶＳＬ:阴门裂长度ꎻＡ￣ＰＨ:两侧尾线孔中间点至肛
门距离ꎻＨ:尾部透明区长度ꎻＶ￣Ａ:阴门到肛门长度ꎮ

ｎ: ＮｕｍｂｅｒꎻＬ: Ｌｅｎｇｔｈꎻ ａ: Ｌｅｎｇｔｈ / ｍａｘ ｂｏｄｙ ｗｉｄｔｈꎻ ｂ: Ｂｏｄｙ ｌｅｎｇｔｈ / ｈｅａｄ ｔｏ ｔｈｅ ｊｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｅｓｏｐｈａｇｕｓ ａｎｄ ｉｎｔｅｓｔｉｎｅꎻ ｂ′: Ｂｏｄｙ ｌｅｎｇｔｈ / ｈｅａｄ ｔｏ ｔｈｅ
ｏｐｅｎｉｎｇ ｏｆ ｄｏｒｓａｌ ｅｓｏｐｈａｇｅａｌ ｇｌａｎｄꎻ ｃ: Ｂｏｄｙ ｌｅｎｇｔｈ / ｔａｉｌ ｌｅｎｇｔｈꎻ ｃ′ꎻ Ｔａｉｌ ｌｅｎｇｔｈ / ｂｏｄｙ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ａｎｕｓꎻ ＤＧＯ: Ｔｈｅ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｏｐｅｎｉｎｇ ｏｆ ｄｏｒｓａｌ ｅ￣
ｓｏｐｈａｇｅａｌ ｇｌａｎｄ ｔｏ ｔｈｅ ｂａｓｅ ｂａｌｌ ｏｆ ｏｒａｌ ｎｅｅｄｌｅꎻ ＰＨ￣ＰＨ: Ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｂｉｌａｔｅｒａｌ ｃａｕｄａｔｅ ｇｌａｎｄ ｈｏｌｅｓꎻ ＶＳＬ: Ｒｉｍａ ｖｕｌｖａｅ ｌｅｎｇｔｈꎻ Ａ￣ＰＨ: Ｄｉｓｔａｎｃｅ
ｆｒｏｍ ｍｉｄｄｌｅ ｐｏｉｎｔ ｏｆ ｔａｉｌｌｉｎｅ ｈｏｌｅ ｏｎ ｂｏｔｈ ｓｉｄｅｓ ｔｏ ａｎｕｓꎻ Ｈ: Ｔａｉｌ ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ ｄｉｓｔｒｉｃｔꎻ Ｖ￣Ａ: Ｌｅｎｇｔｈ ｆｒｏｍ ｖｕｌｖａ ｔｏ ａｎｕｓ.
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图 ３　 基于拟禾本科根结线虫 ｒＤＮＡ￣ＩＴＳ 构建的贝叶斯一致树
Ｆｉｇ.３　 Ｂａｙｅｓｉａｎ ｃｏｎｓｅｎｓｕｓ ｔｒｅｅ ｉｎｔｅｒｆｅｒｅｄ ｆｒｏｍ ｒＤＮＡ￣ＩＴＳ ｏｆ Ｍ. ｇｒａｍｉｎｉｃｏｌａ

分支支持值为 ＰＰ / ＢＳ:ＰＰ 值为贝叶斯(ＢＩ)分析的后验概率估值ꎻＢＳ 值为极大似然法分析的自展值ꎮ
Ｂｒａｎｃｈ ｓｕｐｐｏｒｔ ｉｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｏｒｄｅｒ: ＰＰ ｖａｌｕｅ ｉｎ ＢＩ ａｎａｌｙｓｉｓ / ＢＳ ｖａｌｕｅ ｆｒｏｍ ＭＬ ａｎａｌｙｓｉｓ.

图 ４　 拟禾本科根结线虫特异性引物 Ｍｇ￣Ｆ / Ｍｇ￣Ｒ 扩增结果
Ｆｉｇ.４　 Ｓｐｅｃｉｆｉｃ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｐｒｉｍｅｒｓ Ｍｇ￣Ｆ / Ｍｇ￣Ｒ ｆｏｒ Ｍ. ｇｒａｍｉｎｉｃｏｌａ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

Ｍ:ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒꎻ１~４:福清水稻根结线虫种群条带ꎻ５~８:福安水稻根结线虫种群ꎻ９:南方根结线虫阳性对照ꎮ
Ｍ: ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒꎻ １－４: Ｆｕｑｉｎｇ Ｏ. ｓａｔｉｖａꎻ ５－８: Ｆｕ′ａｎ Ｏ. ｓａｔｉｖａꎻ ９: ＣＫ (Ｍ. ｉｎｃｏｇｎｉｔａ).

　 　 拟禾本科根结线虫寄主范围广ꎬ可在禾本科、
十字花科、茄科等 ９０ 多种作物物和杂草上侵染危

害ꎬ其中ꎬ田间或野外禾本科杂草可能是其最主要

的初侵染来源ꎮ 如拟禾本科根结线虫在福建省最

早于 ２０１１ 年发现于南平市政和县的一溪床改造的

沙漏田发现ꎬ田间调查表明ꎬ其侵染源为水沟中的

杂草寄主油芒 Ｓｐｏｄｉｏｐｏｇｏｎ ｓｉｂｉｒｉｃｕｓ Ｔｒｉｎ.、早熟禾

Ｐｏａ ａｎｎｕａ Ｌ.、莎草 Ｃｙｐｅｒｕｓ ｒｏｔｕｎｄｕｓ Ｌ.等杂草寄主

(刘国坤等ꎬ２０１１)ꎮ Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ. (２０１５)在福建漳州

地区的香蕉 Ｍｕｓａ ｎａｎａ Ｌｏｕｒ.上ꎬＣｈｅｎ ｅｔ ａｌ. (２０１９)
在福 建 莆 田 的 韭 菜 Ａｌｌｉｕｍ ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ Ｒｏｔｔｌｅｒ ｅｘ
Ｓｐｒｅｎｇｌｅ 上均发现拟禾本科根结线虫ꎬ这 ２ 个新寄

主上的拟禾本科根结线虫均可侵染水稻ꎮ 这些结

果都预示着拟禾本科根结线虫在福建省野外杂草
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或一些作物寄主上可能广泛存在ꎮ 鉴于拟禾本科

根结线虫的经济危害性ꎬ应进一步加强对该线虫的

寄主范围ꎬ特别是其野外寄主与分布的调研ꎮ
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ｍｉｎｉｃｏｌａ ｉｎｆｅｃｔｉｎｇ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｃｈｉｖｅ ｉｎ Ｃｈｉｎａ. Ｐｌａｎｔ Ｄｉｓｅａｓｅꎬ
１０３(１１): ２９６７.

ＨＴＡＹ Ｃ Ｃꎬ ＰＥＮＧ Ｈꎬ ＨＵＡＮＧ Ｗꎬ ＫＯＮＧ Ｌꎬ ＰＥＮＧ Ｄꎬ
２０１６. Ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ａ
ｒａｐｉｄ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ ｒｉｃｅ ｒｏｏｔ￣ｋｎｏｔ ｎｅｍａｔｏｄｅ (Ｍｅｌｏｉｄｏ￣
ｇｙｎｅ ｇｒａｍｉｎｉｃｏｌａ) . Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｐａｔｈｏｌｏｇｙꎬ
１４６(２): ２８１－２９１.

ＧＯＬＤＥＮ Ａ Ｍ ꎬ ＢＩＲＣＨＦＩＥＬＤ Ｗꎬ １９６５. Ｍｅｌｏｉｄｏｇｙｎｅ ｇｒａｍｉｎｉ￣
ｃｏｌａ (Ｈｅｔｅｒｏｄｅｒｉｄａｅ)ꎬ ａ ｎｅｗ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｒｏｏｔ￣ｋｎｏｔ ｎｅｍａｔｏｄｅ
ｆｒｏｍ ｇｒａｓｓ. Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｈｅｌｍｉｎｔｈｏｌｏｇｉｃａｌ Ｓｏｃｉｅｔｙ ｏｆ

Ｗａｓｈｉｎｇｔｏｎꎬ ３２(２): ２２８－２３１.
ＫＡＴＯＨ Ｋꎬ ＲＯＺＥＷＩＣＫＩ Ｊꎬ ＹＡＭＡＤＡ Ｋ Ｄꎬ ２０１９. ＭＡＦＦＴ

ｏｎｌｉｎｅ ｓｅｒｖｉｃｅ: ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔꎬ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｖｅ ｓｅ￣
ｑｕｅｎｃｅ ｃｈｏｉｃｅ ａｎｄ ｖｉｓｕａｌｉｚａｔｉｏｎ. Ｂｒｉｅｆｉｎｇｓ ｉｎ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓꎬ
２０(４): １１６０－１１６６.

ＬＩＵ Ｇ Ｋꎬ ＣＨＥＮ Ｊꎬ ＸＩＡＯ Ｓꎬ ＺＨＡＮＧ Ｓ Ｓꎬ ＰＡＮ Ｄ Ｍꎬ ２０１１.
Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ＰＣＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ａｎｄ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ
ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｙｌｅｎｃｈｕｌｕｓ ｓｅｍｉｐｅｎｅｔｒａｎｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ. Ａｇｒｉｃｕｌ￣
ｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａꎬ １０(２): ２５２－２５８.

ＭＡＡＦＩ Ｚ Ｔꎬ ＳＵＢＢＯＴＩＮ Ｓ Ａꎬ ＭＯＥＮＳ Ｍꎬ ２００３. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｉ￣
ｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｙｓｔ￣ｆｏｒｍｉｎｇ ｎｅｍａｔｏｄｅｓ ( Ｈｅｔｅｒｏｄｅｒｉｄａｅ )
ｆｒｏｍ Ｉｒａｎ ａｎｄ ａ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＩＴＳ￣ｒＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ.
Ｎｅｍａｔｏｌｏｇｙꎬ ５(１): ９９－１１１.

ＭＡＮＴＥＬＩＮ Ｓꎬ ＢＥＬＬＡＦＩＯＲＥ Ｓꎬ ＫＹＮＤＴＴꎬ ２０１７. Ｍｅｌｏｉｄｏ￣
ｇｙｎｅ ｇｒａｍｉｎｉｃｏｌａ: ａ ｍａｊｏｒ ｔｈｒｅａｔ ｔｏ ｒｉｃｅ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ. Ｍｏｌｅｃｕ￣
ｌａｒ Ｐｌａｎｔ Ｐａｔｈｏｌｏｇｙꎬ ２０１７ꎬ １８(１): ３－１５.

ＭＩＬＬＥＲ Ｍ Ａꎬ ＰＦＥＩＦＦＥＲ Ｗꎬ ＳＣＨＷＡＲＴＺ Ｔꎬ ２０１０. Ｃｒｅａｔｉｎｇ
ｔｈｅ ＣＩＰＲＥＳ ｓｃｉｅｎｃｅ ｇａｔｅｗａｙ ｆｏｒ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ ｌａｒｇｅ ｐｈｙｌｏｇｅ￣
ｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅｓ. Ｇａｔｅｗａｙ Ｃｏｍｐｕｔｉｎｇ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ Ｗｏｒｋｓｈｏｐ
(ＧＣＥ): １－８.

ＰＡＧＥ Ｒꎬ １９９６. Ｔｒｅｅ ｖｉｅｗ: ａｎ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｔｏ ｄｉｓｐｌａｙ ｐｈｙｌｏｇｅ￣
ｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅｓ ｏｎ ｐｅｒｓｏｎａｌ ｃｏｍｐｕｔｅｒｓ. Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓꎬ １２(４):
３５７－３５８.

ＲＯＮＱＵＩＳＴ Ｆꎬ ＨＵＥＬＳＥＮＢＥＣＫ Ｊ Ｐꎬ ２００３. ＭｒＢａｙｅｓ ３: ｂａｙｅｓ￣
ｉａｎ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ ｕｎｄｅｒ ｍｉｘｅｄ ｍｏｄｅｌｓ. Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔ￣
ｉｃｓꎬ １９(１２): １５７２－１５７４.

ＳＴＡＭＡＴＡＫＩＳ Ａꎬ ＨＯＯＶＥＲ Ｐꎬ ＲＯＵＧＥＭＯＮＴ Ｊꎬ ２０１７. Ａ
ｒａｐｉｄ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ａｌｇｏｒｉｔｈｍ ｆｏｒ ｔｈｅ ＲＡｘＭＬ ｗｅｂ ｓｅｒｖｅｒｓ. Ｓｙｓｔｅｍ￣
ａｔｉｃ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ５７(５): ７５８－７７１.

ＷＡＮＧ Ｇ Ｆꎬ ＸＩＡＯ Ｌ Ｙꎬ ＬＵＯ Ｈ Ｇꎬ ＰＥＮＧ Ｄ Ｌꎬ ＸＩＡＯ Ｙ Ｎꎬ
２０１７. Ｆｉｒｓｔ ｒｅｐｏｒｔ ｏｆ Ｍｅｌｏｉｄｏｇｙｎｅ ｇｒａｍｉｎｉｃｏｌａ ｏｎ ｒｉｃｅ ｉｎ Ｈｕ￣
ｂｅｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ ｏｆ Ｃｈｉｎａ. Ｐｌａｎｔ Ｄｉｓｅａｓｅꎬ １０１(６): １０５６－１０５７.

ＺＨＯＵ Ｘꎬ ＬＩＵ Ｇ Ｋꎬ ＸＩＡＯ Ｓꎬ ＺＨＡＮＧ Ｓ Ｓꎬ ２０１５. Ｆｉｒｓｔ ｒｅｐｏｒｔ
ｏｆ Ｍｅｌｏｉｄｏｇｙｎｅ ｇｒａｍｉｎｉｃｏｌａ ｉｎｆｅｃｔｉｎｇ ｂａｎａｎａ ｉｎ Ｃｈｉｎａ. Ｐｌａｎｔ
Ｄｉｓｅａｓｅꎬ ９９(３): ４２０.

(责任编辑:郭莹) 　 　
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